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La faune sauvage a été depuis longtemps incriminée dans la survenue de zoonoses et joue le 
rôle de réservoir d’agents pathogènes (virus Nipah, Hendra, Ebola, Hantaan etc.) pour 
l’homme. Les îles tropicales et subtropicales du Sud-Ouest de l’Océan Indien (SOOI) 
constituent l'une des 34 régions reconnues comme « hotspot » de biodiversité au niveau 
mondial. Elles sont caractérisées par un très fort endémisme de la faune sauvage surtout sur 
l’Ile de Madagascar. Le caractère multi-insulaire de la région du SOOI, la diversité de ses 
biotopes et ses disparités biogéographiques et humaines offrent un champ d’investigation 
unique pour explorer « in natura » la dynamique évolutive des agents infectieux et les 
relations hôtes-virus.  
Nos travaux de recherche ont porté sur deux modèles de virus à ARN de polarité négative, les 
paramyxovirus et les lyssavirus. Le premier modèle viral nous a permis d'aborder les 
questions relatives à la dynamique de transmission virale au sein de communauté d'hôtes, plus 
particulièrement, les chauves-souris et les petits mammifères terrestres de Madagascar et 
d'identifier les facteurs agissant sur cette dynamique de transmission et de diversification 
virale, en particulier les facteurs bio-écologiques associés à leurs hôtes. Le second modèle 
viral, les lyssavirus, nous a permis de décrire sur l'ensemble des îles du SOOI échantillonés, la 
circulation virale dans ce système multi-insulaire diversifié, au sein des chauves-souris dont la 
plupart des espèces sont endémiques à cette région. 
Dans l’ensemble, nos investigations ont permis de mettre en évidence des échanges viraux 
(« host-switch ») importants entre chauves-souris, petits mammifères terrestres  endémiques 
de Madagascar et les rongeurs introduits, le rôle de ces mammifères en tant que réservoir viral 
majeur et souligner le rôle disséminateur de Rattus rattus. Par ailleurs, nous avons pu 
identifier ce phénomène de « host-switch » comme étant le mécanisme macro-évolutif 
prépondérant et l’importance des facteurs biotiques et abiotiques à l'origine de la dynamique 
de transmission et de la diversification virale observée chez les paramyxovirus de chauves-
souris de Madagascar.  
Mots-clés : faune sauvage, zoonoses, SOOI, biodiversité, lyssavirus, paramyxovirus, diversité 






For several decades, the animal have been incriminated as an important reservoir of many 
zoonotic pathogens (Nipah, Hendra, Ebola, Hantaan viruses etc.) at risk for humans. Tropical 
and subtropical islands of the South Western Indian Ocean (SWIO) are comprise on of 34 
areas of the world recognized as biodiversity “hotspot”. They are characterized by high levels 
of animal endemism, particularly on Madagascar. The multi-island structure of the SWIO 
region, the diversity of its biotopes, and differences in aspects related to human culture, offer 
a unique opportunity to investigate "in natura" the evolutionary dynamics of infectious agents 
and associated host-virus relationships.  
Our research has focused on two models of negative RNA viruses, paramyxoviruses, and 
lyssaviruses. The first virus model allowed us to address issues related to the dynamics of 
viral transmission within a host community, in particular bats and Malagasy small terrestrial 
mammals, and to identify the driving factors, especially bio-ecological aspects associated 
with their hosts, affecting the dynamic of transmission and viral diversification. The second 
model allowed us to describe on the islands, the intense circulation of bat lyssaviruses in this 
system, including bats endemic to this region.  
Overall, our investigations highlighted: (i) intense viral exchanges ("host-switch") between 
bats, endemic terrestrial small mammals, and introduced rodents on Madagascar, (ii) the role 
of these mammals as major viral reservoir, and (iii) the key role played by Rattus rattus as 
viral spreader. Furthermore, we identified both the phenomenon of "host-switch" as the major 
macro-evolutionary mechanism among bat paramyxoviruses from Madagascar and the 
importance of biotic and abiotic factors in shaping the transmission dynamics and viral 
diversification. 
Keywords: wild fauna, zoonoses, SWIO, biodiversity, lyssavirus, paramyxoviruses, viral 





PARTIE I. ETAT DE L’ART 
 
 
L’état de l’art sera présenté en 3 chapitres:  
Dans le chapitre I nous aborderons les notions générales sur les maladies infectieuses 
émergentes, les principales étapes d’émergences et les facteurs d’émergences dans le but de 
mieux comprendre et appréhender leur survenue.  
Dans le chapitre II, nous nous focaliserons sur les agents zoonotiques retrouvés chez les 
chauves-souris et les petits mammifères ainsi que l’importance de leurs caractéristiques 
biologiques dans le maintien et la transmission d’agents zoonotiques.  
Dans le chapitre III, nous détaillerons les caractéristiques bio-écologiques de la zone Sud-
ouest de l’Océan, notamment la biodiversité résidente en micromammifères, en mettant un 
accent sur la faune sauvage de Madagascar et particulièrement sur les chauves-souris et les 












L’Organisation Mondiale de la Santé (OMS) définit les maladies infectieuses émergentes 
comme des maladies survenant pour la première fois dans une population ou qui ont déjà sévi 
mais dont la prévalence augmente à nouveau à un niveau élevé (ré-émergentes) présentant une 
grave menace pour les populations exposées. Par le passé, les plus dangereuses d’entre elles 
ont provoqué chez l’homme des pandémies de choléra, de variole, de rougeole ou encore de 
grippe causant la mort de millions de personnes dans le monde. Les études récentes ont mis 
en évidence une augmentation significative du nombre d’émergences infectieuses depuis les 
années 1940, et des auteurs ont recensé en 2008 plus de 300 maladies infectieuses (Jones et 
al., 2008). Les maladies qui sont naturellement transmises de l’animal à l’homme et vice 
versa, appelées zoonoses, constituent plus de la moitié des maladies infectieuses émergentes 
(Jones et al., 2008). Plus de 75% d’entre elles ont pour origine la faune sauvage (Taylor et al., 
2001). Par ailleurs, on sait que plus de 25% de ces maladies seraient dues à des pathogènes 
viraux (Taylor et al., 2001 ; Jones et al., 2008). A ce jour, il est estimé que sur les 57 millions 
de morts par an dans le monde, environ 14,9 millions seraient dus aux maladies infectieuses, 
soit plus de 25% (Muray & Lopez 1996 ; Fauci et al., 2001 ) (Figure 1) avec un impact plus 
important dans les pays en développement (Guerrant  & Blackwood, 1999). On estime à plus 
de 1400 le nombre d’agents infectieux pathogènes pour l’homme (Taylor et al., 2001). En 
2001, des auteurs ont rapporté qu’en moyenne, trois à quatre nouveaux virus pathogènes 
étaient détectés en population humaine chaque année, et la plupart de ces nouveaux agents 





1.1.1. Exemple d’agent émergent : le virus EBOLA 
Le virus Ebola de la famille des Filoviridae, a récemment ré-émergé entre 2013 et 2015 en 
Afrique de l’Ouest là où le virus est endémique, provoquant une fièvre hémorragique grave 
avec une issue fatale fréquente chez les humains, (plus de 11000 décès sur 23000 cas [WHO, 
2015]) et plusieurs espèces de primates non humains dont les grands singes.  
Les chauves-souris frugivores étaient considérées comme le réservoir naturel du virus Ebola 
en Afrique (Leroy et al., 2005). Cependant, au cours de l’épidémie survenue en 2015, les 
chauves-souris insectivores ont été fortement incriminées et leur contact avec l’homme serait 










Figure 1. Place des maladies infectieuses parmi les causes de mortalité/morbidité dans le monde 




1.1.2. Exemple d’agent émergent : le SARS-Coronavirus 
Un second exemple saisissant d’émergence concerne le Syndrome Respiratoire Aigu Sévère 
(SRAS) provoqué par un virus de la famille des Coronaviridae qui a émergé dans les 
populations humaines en Chine en 2003 faisant plus de 8000 cas et plus de 700 décès (WHO, 
2014). Des analyses sur des échantillons d'animaux sauvages vendus comme viande de 
brousse sur des marchés de la province de Guangdong (Chine) ont détecté la présence de 
coronavirus du SRAS chez des civettes (Guan et al., 2003) et des chauves-souris insectivores 
(Lau et al., 2005). Un scénario d’émergence a été proposé incriminant un contact indirect 





1.1.3. Réservoirs et sauts d’espèces 
De nombreux autres virus illustrés sur la Figure 2 sont des exemples bien documentés de 
zoonoses qui ont eu aussi, ou menacent d’avoir, un impact sur la santé humaine (Morens et 
al., 2004).  
Le point commun à toutes ces émergences virales reste le franchissement de la barrière 
d’espèce des virus de la faune sauvage ou domestique, considérés comme des réservoirs, vers 
la population humaine. Nous utilisons le terme réservoir selon la définition de Drexler et al. 
comme un taxon animal naturellement infecté de façon durable, au niveau populationnel et 
au-delà des limites géographiques, par une diversité d'agents infectieux, et pouvant ou non 
exprimer la maladie (Drexler et al., 2012). L’émergence d’un pathogène dans une espèce 
nouvelle (et pas uniquement dans la population humaine) va impliquer un saut de celui-ci 
depuis son hôte originel « réservoir » dans lequel il est déjà établi, vers un hôte différent. Ce 
phénomène est communément appelé « franchissement ou saut de la barrière d’espèces » 
(« host-switch ») et les mécanismes qui en rendent compte ne sont pas encore très bien 










1.2. Différentes étapes dans l’émergence et facteurs 
impliqués 
Morse et al. (2012), en s’appuyant sur le modèle de Daszak et al. (2000), ont décomposé le 
processus pouvant conduire à une zoonose chez l’homme en 3 étapes (Figure 3). La première 
étape, pré-émergence, correspond aux perturbations écologique, sociale, socio-économique ou 
encore génétique qui modifient la dynamique de transmission d’un agent infectieux à 
l’intérieur de son réservoir, le poussant à se multiplier et augmenter sa densité, à diffuser dans 
de nouvelles régions, et à de nouveaux hôtes non humains, le plus souvent de la faune 
domestique (épizooties). Il s’agit de l’étape à laquelle nous nous sommes particulièrement 
intéressés aux cours de ces travaux. La seconde étape correspond au phénomène de saut 
d’espèce du pathogène depuis les réservoirs de la faune sauvage ou domestique vers les 
populations humaines, c’est l’étape d’émergence. Enfin, la dernière étape correspond à la 
transmission du pathogène entre populations humaines, à son expansion au niveau mondial 











De nombreuses études ont ainsi décrit des facteurs écologiques et des processus évolutifs qui 
seraient potentiellement impliqués dans le phénomène de sauts d’espèce. L’un des facteurs 
capitale serait le changement dans l'environnement ou dans le comportement des hôtes 
réservoirs qui pourrait permettre que de nouvelles niches écologiques soient exploitées par 
des agents infectieux hébergés via des sauts entre espèces voisines compatibles et/ou 
permissives. Ces changements provoqueraient un déséquilibre entre un hôte et un agent 
pathogène évoluant dans un écosystème donné (Schrag &  Wiener 1995 ; Daszak et al., 2000 ; 















Figure 4. Continuum entre populations d’hôtes-agents zoonotiques et facteurs d’émergences  




1.2.1. Facteurs anthropogéniques 
Les modifications des écosystèmes, les comportements humains, les activités 
socioéconomiques et les bouleversements démographiques (développement économique, 
déplacements massifs de populations, échanges internationaux, intensification des élevages), 
les résistances aux antibiotiques ou encore des catastrophes naturelles sont autant de facteurs 
pouvant conduire à ce déséquilibre (Daszak et al., 2000 ; Woolhouse et al., 2005 ; Food and 
Agriculture Organisation of the United Nations, 2011 ). C’est typiquement le cas des 
évènements de cohabitation générés par la levée du filtre de rencontre entre espèces 
allopatriques, devenues alors sympatriques au sein des mêmes écosystèmes.  
L’épidémie du virus Nipah illustre clairement l'influence des comportements humains et des 
perturbations environnementales sur l’apparition de maladies émergentes infectieuses. Le 
virus Nipah (Famille : Paramyxoviridae, Genre : Henipavirus) a été décrit pour la première 
fois suite à une épidémie majeure chez les porcs et les humains dans la péninsule malaise 
entre septembre 1998 et avril 1999. Plus d‘un million de porcs ont été abattus pour contenir 
l'épidémie. Au moins 265 cas humains et 105 décès ont été signalés (Chua et al., 2000). Le 
contact direct avec des porcs infectés a été identifié comme le principal mode de 
contamination chez l’homme. Les chauves-souris du genre Pteropus ont été reconnues 
comme hôtes naturels du virus (Johara et al., 2001). On sait que c’est l’entassement des 
cochons dans des enclos situés à proximité des colonies de chauves-souris frugivores du genre 
Pteropus porteuses qui en est la cause majeure. Cette proximité entre les deux espèces était 
elle-même la conséquence de la perte par les chauves-souris de leur habitat naturel et des 
ressources alimentaires frugales détruits par la déforestation malaise et indonésienne en faveur 
des programmes de plantation intensive de palmiers à huile. Il en a résulté une migration des 
chauves-souris vers les enclos de porcs à la recherche de nouvelles sources de nourriture 
(Figure 5). Il a été démontré que les gouttelettes d’urines émises en vol par ces chauves-
souris contiennent des traces du virus qui ont pu constituer des sources de contamination des 
porcs. Le virus est secondairement transmis par aérosol, directement entre porcs et des porcs 
















1.2.2. Facteurs écologiques  
A l’échelle de la faune, la richesse et la diversité d’hôtes et d’agents zoonotiques au sein 
d’une communauté ont été décrites comme des facteurs  importants dans le maintien et la 
transmission d’agents zoonotiques (Ostfeld, 2000 ; Woolhouse et al., 2005 ; Keusch et al., 
2009). Keesing et al. (2010) ont par ailleurs souligné que les changements en richesse 
spécifique associés aux modifications que les facteurs essentiellement anthropogéniques 
imposent à la biodiversité peuvent impacter les évènements d’émergences infectieuses par un 
effet de dilution  ou un effet d’amplification. L’analyse de tels facteurs est déterminante dans 
la compréhension de la transmission d’agents zoonotiques. Se concentrer ainsi non pas sur 
une seule espèce, mais toute une communauté d’hôtes permet de comprendre le rôle de 
chaque espèce dans la séquence des interactions hôtes-pathogènes (Morand et al., 2014). Par 
ailleurs, de nombreuses études ont montré l’importance des facteurs biotiques et abiotiques 
dans la transmission d’agents zoonotiques. O’Shea et al. ont décrit par exemple l’importance 
de l’âge, du sexe, de la saison et du climat dans la circulation du virus de la rage chez une 
communauté de chauves-souris au Colorado (O’Shea et al., 2014). Streicker et al. ont rapporté 
le rôle du climat tropical et subtropical favorisant la transmission inter-espèces du virus de la 
rage chez les chauves-souris (Streicker et al., 2012). George et al. ont montré que l’état de 
torpeur pendant les périodes hivernales diminuait l’activité virale chez les chauves-souris 





1.2.3. Facteurs génétiques 
Plus loin dans leur étude, Morse et al. (2012) identifient un ensemble de facteurs génétiques 
qui apparaissent liés au phénomène d'émergence, parmi lesquelles on peut citer : i) la parenté 
phylogénétique avec l’hôte primaire hébergeant un agent zoonotique qui favoriserait le saut 
d’espèce d’un virus (Streicker et al., 2010), comme c’est le cas du virus de 
l’immunodéficience humaine (VIH) des chimpanzés, ii) la parenté phylogénétique entre 
agents pathogènes de la faune sauvage et ceux infectant les populations humaines (Pulliam, 
2008) iii) le large spectre d’hôte ainsi qu’une certaine plasticité génétique virale (mutation, 
recombinaison, réassortiment) génèrent une diversité populationnelle (Woolhouse et al., 
2001 ;Woolhouse et al., 2005 ; Parrish et al., 2008), iv) la présence de récepteurs cellulaires 
« ubiquitaires » qui favoriserait un large tropisme tissulaire ou un changement d’hôte (Pepin 
et al., 2010 ; Woolhouse et al., 2012), et enfin, v) les relations co-évolutives entre un hôte et 
son microbiote (Poulin & Morand, 2004) sont des déterminants importants de l’émergence 
d’un agent zoonotique (Cui et al., 2007 ; Olival et al., 2014), un parasite exprimant un fort 
pattern de co-évolution avec son hôte ne fera que très peu de « host-switch », alors qu’un 
parasite co-évoluant faiblement avec son hôte sera plus à même de sauter la barrière d’espèce. 
Ces relations passent essentiellement par deux processus évolutifs à savoir, la macro-
évolution et la micro-évolution. 
1.2.3.1. Macro-évolution 
Les processus macro-évolutifs sont des mécanismes se déroulant généralement sur une 
échelle de temps longue et vont être en partie à l'origine de la diversité génétique d’un 
parasite. Ils regroupent deux mécanismes principaux: la "co-spéciation" et le saut d’espèce ou 
"host-switch" (Page, 2003). La co-spéciation correspond à une diversification de l'hôte, 
entraînant à sa suite une co-divergence du parasite qui lui est fortement adapté (Figure 6). A 
l’inverse, le saut d’un parasite correspond à un passage depuis l’hôte ancestral vers un nouvel 
hôte, passage suivi d’une spécialisation générant une nouvelle combinaison hôte-
microorganisme (Agosta et al., 2010 ; de Vienne et al., 2013). Certaines études qui plaidaient 
en faveur d'un rôle prépondérant de la co-spéciation dans les processus macro-évolutifs 
doivent être interpréter avec précaution du fait d'une probable surestimation due à l'utilisation 




souvent cité comme prototypique de l’association des virus à leurs hôtes respectifs présentant 
une parfaite congruence entre les arbres phylogénétiques des hôtes et des différents lignages 
viraux (Hughes & Friedman, 2000; Jackson & Charleston 2004; Ramsden et al., 2009). 
Cependant, il a par la suite été démontré que le moteur réel de leur évolution dépendait plus 
des multiples évènements de transmission par "host-switch", que d'un mécanisme de co-
spéciation des hôtes (Ramsden et al., 2009; Lin et al., 2012 ; Guo et al., 2013). D’autres 
événements évolutifs, tel que la duplication, correspondant à la spéciation indépendante du 
parasite dans son hôte ainsi que le « sorting » correspondant le plus généralement à  (i) 
l’absence de colonisation d’un parasite dans les différentes lignées de l'hôte  (« Missing the 
boat ») ou  à  (ii) l’extinction de la lignée parasitaire après la co-spéciation (« extinction ») 
(iii) ou à l’absence de spéciation du parasite lors de la spéciation de l’hôte (« failure to 
speciate ») (Figure 6) (Page, 2003).   
1.2.3.2. Micro-évolution 
Les processus micro-évolutifs agissent sur des échelles de temps beaucoup plus courtes, et 
regroupent les interactions hôte-agent infectieux que l'on décrit généralement comme celles 
qui permettent, suite à un « host-switch », la meilleure adaptation de l’agent infectieux à son 
hôte. Il s'agit d'une "coévolution" sensu stricto (de Vienne et al., 2013), c'est-à-dire issue de la 
pression de sélection réciproque entre l'hôte et l’agent infectieux: échappement d’un agent 
infectieux, fixation des mutations, recombinaisons et réassortiments, etc. (Domingo & 
Holland, 1997). Cette forte dynamique évolutive entraîne l’apparition d’une grande diversité 
de variants génétiquement proches et qui vont constituer une population virale particulière 
appelée « quasi-espèce » (Domingo et al., 1999).  
Les processus qui mettent en jeu une micro-évolution ne sont nullement exclusifs de ceux qui 
dirigent la macro-évolution, et peuvent être sujets à la coopération. Par exemple, après 
transmission d'un parasite à un nouvel hôte par host-switch, il est nécessaire pour ne pas 
connaitre l'extinction, que le pathogène s'adapte au mieux à son nouvel environnement, son 
nouvel hôte via ces mécanismes évolutifs.  
Il est donc intéressant et important d’investiguer ainsi à la fois les facteurs écologiques et les 
processus macro/micro évolutifs qui influeraient sur la diversité et la transmission d’agents 




intéressés aux animaux réservoirs dont certains hébergent des agents pathogènes présentant 





Figure 6. Mécanismes évolutifs hôte-parasites (issue de Michel Widmann, ENS Lyon, adapté de 




Chapitre 2. Micromammifères sauvages un réservoir 




La faune sauvage joue un rôle clé dans l’émergence des agents pathogènes dans les 
populations d’animaux domestiques et les populations humaines en servant de «réservoir 
enzootique" source d’agents infectieux pour la plupart antérieurement inconnus qui peuvent 
s’adapter, se répliquer et émerger dans de nouveaux hôtes (Morse et al., 1993). A cet égard 
l’exploration des agents infectieux dans la faune sauvage revêt un grand intérêt afin 
d’anticiper leur émergence potentielle et le déclenchement des maladies infectieuses 
nouvelles. Durant mes travaux de thèse, je me suis intéressé à deux réservoirs majeurs 
d’agents zoonotiques particuliers, les chauves-souris et les petits mammifères terrestres 





2.2. Les chauves-souris 
2.2.1. Caractéristiques 
Les chauves-souris (Order Chiroptera) représentent un groupe très diversifié de mammifères 
que l’on retrouve pratiquement dans l’ensemble du globe à l’exception des régions polaires et 
quelques îles océaniques. Le terme chiroptère est dérivé du grec kheir (ἣ χείρ) et désigne la 
main et le terme ptéron (τὸ πτερόν) désignant l’aile. Elles représentent l’un des plus grands 
ordres de mammifères au monde avec plus de 1200 espèces (UICN pour Union Internationale 
pour la Conservation de la Nature, 2010), soit 20% des mammifères terrestres, et occupent le 
second rang après les rongeurs en termes de nombre de genres et d’espèces (Koopman, 1993). 
Elles sont classées en deux ordres : les Yangochiroptera (anciennement appelées 
Microchiroptéres) et Yinpterochiroptera (anciennement appelées Megachiroptéres) 
(Koopman, 1993). L’ordre des Yangochiroptera est constitué de deux sous-ordres et contient 
le plus grand nombre d’espèces, près de 1000 (UICN, 2010), et a une plus grande diversité 
écologique. La plupart des familles de cet ordre sont insectivores, bien que certaines familles 
aient un comportement polyphage. 
 
 L’ordre Yinpterochiroptera comprend plus de 200 espèces (UICN, 2010) dont la taille est en 
moyenne bien supérieure à celle des espèces de l’ordre Yangochiroptera (Mickleburgh & 
Hutson, 1992). Elles se nourrissent principalement de fruits et de nectar. Les chauves-souris 
frugivores sont surtout retrouvées dans les régions sub-tropicales et tropicales de l'Ancien 
Monde ; en Méditerranée orientale et la péninsule arabique, en Afrique et en Asie, en 
Australie et les îles du Pacifique et de l’Océan Indien (Rainey & Pierson, 1992). Bien que 
l’analyse des fossiles permettant de retracer l'évolution des chauves-souris reste incomplète 
(Jones et al., 2002), une datation a permis d’estimer l'origine des chiroptères à la période 
éocène, il y a environ 52 à 50 millions d'années coïncidant avec l’augmentation significative 
de la température mondiale (Teeling et al., 2005). Généralement longévives, elles sont dotées 
de grandes capacités de dispersion sur de grandes distances. Elles forment des colonies 
densément peuplées (Figure 7) et présentent des comportements sociaux qui structurent leurs 




immunitaire qui leur confère une tolérance remarquable vis-à-vis d’agents infectieux 
(Calisher et al., 2006 ; Turmelle & Olival, 2009).  
Le rôle des chauves-souris dans la transmission de pathogènes et l’émergence des maladies 
infectieuses d’origine virale est maintenant bien établi dans de nombreuses régions du monde 
(Sulkin & Allen, 1974 ; Wong et al., 2007 ; Wang, 2009). Des études récentes ont par ailleurs 
montré que les chauves-souris sont des hôtes depuis des temps très anciens de lyssavirus 
(Badrane & Tordo, 2001 ; Streicker et al., 2010 ; Streicker et al 2012 ; Banyard et al., 2014) et 
les henipavirus (Calisher et al., 2006 ; Drexler et al., 2012), suggérant une longue co-



















Figure 7. Colonie de Mormopterus francoismoutoui (insectivores) dans la grotte de Trois-Bassins à 





2.2.2. Réservoirs d’agents pathogènes  
Les chauves-souris sont reconnues comme les réservoirs les plus importants d’agents 
zoonotiques (Calisher et al., 2006) sans doute les plus anciens (Vidgen et al., 2015). Calisher 
et al. (2006) ont fait état de plus de 66 virus isolés ou détectés à partir de tissus de 74 espèces 
de chauves-souris (Tableau 1). Certains de ces virus sont connus pour causer des maladies 
humaines et animales. Les chauves-souris possèdent certaines caractéristiques qui peuvent 
maximiser leur efficacité en tant que réservoir et pourvoyeur de virus (Calisher et al., 2006). 
Certaines espèces de Yinpterochiroptera souvent perchées dans les arbres et fortement 
agrégés,  forment des colonies considérables (Figure 8). L'occupation de ce genre de site peut 
être saisonnière (par exemple, pendant les périodes d'hibernation ou de maternité) ou pérenne, 
tout au long de l'année (Kunz & Pierson, 1994). Selon les espèces, la saison, et l'emplacement 
du site, la taille des colonies va de quelques spécimens à de milliers d'individus. C’est ainsi 
que les chauves-souris sont connues pour former les plus grands rassemblements comparés à 
tous les autres mammifères.  
Cette propriété est particulièrement remarquable chez les colonies d’insectivores tels les 
Molossidae et les Vespertilionidae qui ont les plus grands comportements grégaires 
(McCracken & Gustin, 1991) (Figure 7). Plus d'un tiers des espèces de Yinpterochiroptera 
forme des colonies (Marshall, 1983 ; Pierson & Rainey, 1992). Des études ont montré que le 
contact étroit entre chauves-souris ayant ce mode de vie serait favorable la transmission 

















































Figure 8. Colonie de Pteropus scapularis (frugivores) perchés sur un arbre 




La durée de vie de nombreuses espèces de petites chauves-souris de l'ordre des 
Yangochiroptera, particulièrement celles vivant dans des régions tempérées, dépasse 25 ans, 
avec la plus grande longévité estimée à 35 ans, pour les frugivores. Cette longévité importante 
par rapport à leur taille relativement petite, est un trait de vie considéré comme favorisant 
l’infection et associée à des infections persistantes pourrait expliquer en partie le rôle de 
transmetteur efficace d’agents infectieux (Calisher et al., 2006).  
Le régime alimentaire des chauves-souris est très diversifié allant du régime généraliste à très 
spécialisé. Les insectivores se nourrissent d'un large éventail d'arthropodes, notamment 
d’insectes mais aussi de mites, d’araignées et de petits crustacés (Kunz & Pierson, 1994). 
Certaines espèces sont frugivores se nourrissant de fruits et de nectars (von Helversen, 1993) 
alors que d’autres sont carnivores. Une dernière catégorie de chauves-souris est sanguivore, se 
nourrissant principalement de sang de mammifères et d'oiseaux (Kunz & Pierson, 1994). Les 
chauves-souris sanguivores revêtent une grande importance d’un point de vue santé humaine 
et vétérinaire dans les pays du Nouveaux Monde où la transmission d’agents zoonotiques se 
produit lors des morsures, notamment pour le virus de la rage  (Constantine, 1988). 
Enfin, le comportement migratoire de certaines espèces de chauves-souris a aussi été 
incriminé dans la transmission d’agents zoonotiques.  Certaines  espèces de chauves-souris 
sont capables de voler sur de longues distances particulièrement lors des migrations 
saisonnières (Griffin, 1970). Les espèces de Yangochiroptera voyagent souvent entre 10 à 15 
km mais peuvent parcourir de plus longues distances  dans leur quête de nourriture (Kunz & 
Pierson, 1994). Certaines espèces de Yinpterochiroptera sont également connues pour 
parcourir des distances au-delà de 80 km pour se nourrir (Epstein et al., 2009). Les 
Yangochiroptera dans les régions tempérées du nord, migrent en période hivernale vers le sud 






2.3. Les petits mammifères terrestres  
2.3.1. Caractéristiques 
Les rongeurs (ordre : Rodentia) représentent l'ordre le plus abondant et le plus diversifié des 
mammifères et comporte environ 43% du nombre total d'espèces de mammifères vivant dans 
le monde (Huchon et al 2002; Wilson & Reeder 2005). Le genre Rattus (sous famille 
Murinae, famille des Muridae, super famille Muroidae) est le plus important avec plus de 60 
espèces inventoriées (Aplin et al., 2003). Rattus norvegicus (rats bruns) et Rattus rattus (rats 
noirs) sont parmi les deux espèces les plus répandues et sont communément appelées 
rongeurs de l’Ancien Monde (Wilson & Reeder, 2005). Rattus norvegicus est connu pour être 
originaire du nord de la Chine (Nowak & Walker, 1991) alors que  R. rattus proviendrait de 
l’Inde et d’Asie du Sud (Bonnefoy et al., 2008 ; Nagorsen, 2005). Les premiers membres sont 
apparus il y a environ trois millions d'années, dans le Pliocène tardif et se sont dispersés 
rapidement à travers l'Asie du Sud (Aplin et al., 2003). Ils ont depuis réussi à coloniser tous 
types d'habitats et se retrouvent sur tous les continents sauf en Antarctique (Lund, 1994). Leur 
expansion mondiale a été favorisée par les moyens de transport en particulier le trafic 
maritime (Bonnefoy et al., 2008 ; Nagorsen, 2005). Rattus norvegicus est plus fortement 
associés aux écosystèmes urbains (Yahner, 2001) tandis que R. rattus sera communément 
retrouvé dans les zones rurales. Ces deux espèces de rongeurs sont connues pour être des 
ravageurs de cultures causant des destructions importantes de récoltes, notamment en Asie du 





2.3.2 Réservoirs d’agents pathogènes et perte de la biodiversité  
Les petits mammifères terrestres, notamment les rats tels que Rattus norvegicus et R rattus 
sont eux aussi identifiés comme source d'un certain nombre d’agents pathogènes responsables 
de morbidité et mortalité importantes dans les zones urbaines de différentes régions du 
monde. En terme de santé publique, R rattus et R norvegicus sont les deux rongeurs les plus 
incriminés dans la dissémination d’agents pathogènes responsables de bactérioses (la 
leptospirose due à Leptospira, la peste causée par Yersinia et des Rickettsioses comme le 
typhus murin dues à Rickettsia) et de viroses (syndrome pulmonaire à hantavirus) 
responsables de morbidité et mortalité humaines importantes à travers le monde (Meerburg et 
al., 2009). 
 Meerburg et al. (Meerburg et al., 2009) ont fait état de plusieurs agents pathogènes isolés de 
rongeurs (Tableau 2). Parmi eux, les infections à hantavirus du genre Hantavirus (Famille : 
Bunyaviridae) sont les plus connues avec le syndrome pulmonaire à hantavirus. Les 
hantavirus sont aussi retrouvés chez d’autres petits mammifères terrestres, notamment ceux 















La caractéristique principale des rongeurs, aggravante en terme de risque infectieux est le 
contact étroit qu’ils établissent avec les populations humaines. La transmission de pathogènes 
peut alors se produire soit de façon directe, par morsure la plupart du temps, soit de façon 
indirecte, par contamination des produits alimentaires et du milieu par les fèces ou les urines,  
par formation d’aérosols contagieux ou médiée par des vecteurs arthropodes ectoparasites 
(tiques, acariens, puces) (Meerburg et al., 2009). La grande taille des populations, résultant de 
leur taux de reproduction extrêmement élevé, augmente le risque de contact et de transmission 
d’agents pathogènes vers les populations humaines. Ces deux espèces de rongeurs sont 
connues pour être des ravageurs de cultures causant des destructions importantes de récoltes, 
notamment en Asie du Sud et du Sud-est (Aplin et al., 2003).  Rattus rattus et R. norvegicus 
sont à l’origine d’invasion biologique pouvant avoir des effets dévastateurs sur les 
écosystèmes naturels en déplaçant et réduisant les populations indigènes, comme les oiseaux, 
les reptiles ou encore les végétaux (Nowak & Walker, 1991). Cette invasion par des 
populations de rongeurs peut entraîner l’extinction d’autres espèces animales en particulier 
endémiques (Clavero et al., 2005) avec une réduction de la biodiversité surtout en territoire 
insulaire. L’appauvrissement spécifique peut favoriser la transmission épidémique des agents 
infectieux quand les espèces tampons viennent à disparaître au profit d’une espèce invasive 








Chapitre 3. Caractéristiques de la région du Sud-




Les îles tropicales pour lesquelles nous avons axé notre étude sont Madagascar, et les 
archipels des Comores (Mayotte et Anjouan), des Seychelles (Mahé) et des Mascareignes (La 
Réunion et Maurice) (Figure 9). Cet ensemble insulaire est remarquable par la diversité des 
îles qui le composent: diversité de leur origine géologique, de leur âge, des origines ethniques 
des populations humaines qui le peuplent, disparités de leurs développements économiques, et 
des voies d’échanges internationales et commerciales. Parmi les îles du SOOI, Madagascar a 
plusieurs caractéristiques écologiques exceptionnelles : Six types de végétations, quatre 
régions bioclimatiques et une échelle altitudinale allant de 0 à 2875 m (Goodman & 
Raherilalao, 2013).  
Typiquement, la faune vertébrée des îles du SOOI proviendrait de l’Afrique ou encore de 
l’Australasie (Peake et al., 1971). Ces îles font partie des 34 régions de notre planète 
considérées par l’UICN comme  « hotspots » de la biodiversité (Myers et al., 2000).  
Nous avons porté notre intérêt sur les chauves-souris et les petits mammifères terrestres de ces 
îles. La plus grande richesse et le plus grand taux d’endémisme pour ces deux groupes 
d’animaux sont observés sur la grande île de Madagascar. On y dénombre aujourd’hui le plus 
d’espèces de petits mammifères non volants, un total de 45 espèces de chauves-souris (3 
frugivores et 42 insectivores), dont 36 sont endémiques à l’île et plus de  64 espèces de petits 











3.2. Les chauves-souris 
Dans un récent atlas, Goodman & Ramasindrazana, (2013) ont décrit les familles et espèces 
de chauves-souris connues à ce jour pour être retrouvées à Madagascar. Par ailleurs, ils ont 
inscrit différentes caractéristiques écologiques intéressantes et importantes. La plupart des 
sites connus pour héberger des chauves-souris sont constitués de communautés d’espèces 
parfois de plusieurs familles différentes vivant en sympatrie, particulièrement chez les 
chauves-souris de la famille de Miniopteridae qui, avec les Vespertilionidae, représente les 
deux plus grandes familles de chauves-souris de Madagascar. Les chauves-souris de ces îles 
vivent majoritairement dans les grottes (cavernicoles) ou dans les forêts ou feuillage 
(forestière), mais certaines espèces sont rencontrées proche des habitations humaines 
(synantropique) notamment chez les chauves-souris de la famille des Molossidae. Plusieurs 
espèces peuvent être retrouvées sur une étendue géographique importante allant du Sud au 
Nord de l’île (Goodman, 2011). Ces modes de vie contrastés sont intéressants, d’une part, 
pour analyser la transmission inter-espèces de pathogènes, notamment viraux, et d’autre part, 
déterminer le risque de transmission infectieuse des chauves-souris vers les populations 
humaines. Le tableau 3 décrit les caractéristiques connues des chauves-souris retrouvées à 
Madagascar qui ont fait l’objet de notre étude (Goodman, 2011). Certaines espèces ont été 
récemment décrites (Goodman et al., 2012a ; Goodman et al., 2012b ; Goodman & 
Ramasindrazana, 2015 ; Goodman et al .2015). Par ailleurs, la revue d’O’Brien et al. (2011) 
décrit les différentes espèces de chauves-souris présentes sur les îles de la zone SOOI. 
Certaines espèces comme Taphozous mauritianus sont retrouvées en commun sur de 
nombreuses îles.  
Le genre Mormopterus, dont les espèces sœurs Mormopterus jugularis, Mormopterus 
francoismoutoui et Mormopterus acetabulosus, est retrouvé sur Madagascar, La Réunion et 
Maurice, respectivement (Goodman et al., 2008).  
Le tableau 4 décrit quant à lui  les différentes chauves-souris des autres îles de la zone du 







Tableau 3. Caractéristiques et particularités des chauves-souris collectées à Madagascar. 
 
  
Famille Espèce Endémicité Particularité 
Emballonuridae Coleura kibomalandy Oui   
 Paremballonura tiavato Oui  
    
Hipposideridae Hipposideros commersoni Oui  
    
Miniopteridae Miniopterus aelleni Non Sympatrie 
  Miniopterus cf. ambohitrensis  Oui Sympatrie 
 Miniopterus gleni Oui Sympatrie 
 Miniopterus griffithsi Oui Sympatrie 
 Miniopterus griveaudi Non Sympatrie 
 Miniopterus mahafaliensis  Oui Sympatrie 
 Miniopterus majori Oui Sympatrie 
 Miniopterus sororculus Oui Sympatrie 
    
Molossidae Chaerephon atsinanana Oui Sympatrie et Synanthropique 
 Chaerephon leucogaster  Non Sympatrie et Synanthropique 
 Mops leucostigma Non Sympatrie et Synanthropique 
 Mops midas Non Sympatrie et Synanthropique 
 Mormopterus jugularis Oui Sympatrie et Synanthropique 
 Otomops madagascariensis Oui Sympatrie et Synanthropique 
    
Pteropodidae Eidolon dupreanum Oui  
 Pteropus rufus Oui  
 Rousettus madagascariensis Oui  
    
Rhinonycteridae Paratriaenops furculus Oui  
 Triaenops menamena Oui  
    
Vespertilionidae Hypsugo bemainty Oui  
 Myotis goudoti Oui Sympatrie 
 Neoromicia malagasyensis Oui  
 Neoromicia matroka Oui  
 Neoromicia robertsi Oui  
 Pipistrellus cf. hesperidus Non  
 Pipistrellus hesperidus Non Sympatrie 
 Pipistrellus raceyi Oui Sympatrie 




Tableau 4. Caractéristiques et particularités des chauves-souris collectées dans les autres îles 






Localité Famille Espèce Endémicité Particularité 
La Réunion Molossidae Mormopterus francoismoutoui Oui Synanthropique 
     
Maurice Molossidae Mormopterus acetabulosus Oui  
 Pteropodidae Pteropus niger Oui Synanthropique 
     
Mahé Pteropodidae Pteropus seychellensis Oui Synanthropique 
     
Anjouan Miniopteridae Miniopterus griveaudi Non  
 Molossidae Chaerephon pusillus Non Synanthropique 
     




3.3. Les petits mammifères terrestres 
Chaque île du SOOI est par ailleurs connue pour abriter des rongeurs introduits, notamment, 
Rattus rattus et Rattus norvegicus. Cependant, Madagascar est l’une des seules îles du SOOI à 
héberger de nombreuses espèces endémiques. A ce jour 64 espèces de petits mammifères 
terrestres y ont été décrites dont 59 endémiques (Soarimalala & Goodman, 2013). La sous 
famille des Oryzorictinae représente la plus grande sous famille dont le genre Microgale est le 
plus diversifié et contient plus de 23 espèces. La plus grande partie des espèces de cette sous-
famille est capable de vivre en sympatrie. Le Tableau 5 décrit les principaux petits 
mammifères terrestres connus à Madagascar qui ont fait l’objet de notre étude. 
Les petits mammifères terrestres indigènes jouent un rôle très important dans l’écosystème. 
Ils sont prédateurs d’insectes nuisibles ou ravageurs, disséminateurs de graines, ou servent de 
proies aux rapaces, carnivores et reptiles. A l’inverse, parmi les espèces introduites, les rats 
(Rattus rattus) sont source de nombreux problèmes. Ils sont responsables de la destruction des 
cultures agricoles et sont vecteurs de nombreuses maladies. A titre d’exemple Rattus rattus, 
Mus musculus et Rattus norvegicus, ainsi que 2 autres espèces introduites, Suncus murinus et 






Tableau 5. Caractéristiques et particularités des petits mammifères terrestres collectées à Madagascar 

















Famille Sous-famille Espèce Endémicité Particularité 
     
Tenrecidae Tenrecinae Hemicentetes semispinosus Oui Sympatrie 
  Setifer setosus Oui Sympatrie 
  Tenrec ecaudatus Oui  
     
 Oryzorictinae Microgale cowani Oui Sympatrie 
  Microgale dobsoni Oui  
  Microgale fotsifotsy Oui  
  Microgale gymnorhyncha Oui Sympatrie 
  Microgale jobihely Oui  
  Microgale longicaudata Oui Sympatrie 
  Microgale majori Oui  
  Microgale parvula Oui  
  Microgale principula Oui  
  Oryzorictes hova Oui  
     
Soricidae Soricinae Suncus murinus Non Synanthropique 
     
Muridae Murinae Rattus norvegicus Non Synanthropique 
  Rattus rattus Non Synanthropique 
  Mus musculus Non  
     
Nesomyidae Nesomyinae Eliurus majori Oui  
  Eliurus minor Oui Sympatrie 
  Gymnuromys roberti Oui  




Malgré la diversité très élevée de chauves-souris et de petits mammifères terrestres dans le 
SOOI, la faune sauvage de cette région a été très peu explorée jusqu’à peu de temps en terme 
de réservoirs potentiels d’agents zoonotiques. Dans une étude préliminaire réalisée en 2012 
par le CRVOI, sur les chauves-souris de Madagascar, des Comores et de La Réunion, une 
dizaine de nouveaux paramyxovirus a été détectée chez 5 espèces de chauves-souris 
insectivores. Ces paramyxovirus formaient un phylogroupe à part entière, proche du genre 
Morbillivirus sans qu’il soit possible de les rattacher complètement sur le plan phylogénétique 
(Wilkinson et al., 2012). Les taux d’infection élevés par ces nouveaux paramyxovirus 
Morbilli-related, leurs diversité et variabilité génétique (15 à 30% de variabilité génétique), 
ainsi que les spectres d’hôtes qui leur ont été associé marqué par un fort endémisme, en 
comparaison à d’autres études similaires dans le monde, nous ont alors conduit à émettre 
l’hypothèse des singularités écologiques régionales, agissant au niveau des échanges viraux 
entre hôtes. Dans ce contexte, l’objectif principal de mes travaux de thèse a été de déterminer 
quels sont les déterminants génétiques et écologiques qui peuvent rendre compte de tels taux 
d’infection par les paramyxovirus, d’une telle variabilité génétique et d’un tel spectre d’hôte 








Dans cette partie, j’introduirais le contexte et les objectifs des programmes de recherche 
conduits au cours des 3 années (Janvier 2013-Décembre 2015).  
Les résultats seront ensuite présentés en 3 chapitres (chapitres 4 à 6). Une partie de ces 
résultats est déjà publiée sous forme d’un article dans une revue internationale à comité de 
lecture, l’autre partie est structurée en 3 manuscrits soumises ou en cours de publication. 
Une discussion générale des résultats obtenus, de leur signification ainsi que des perspectives 





Présentation du sujet, des objectifs et questions de 
recherche 
 
Contexte de l'étude 
Comme abordé dans le chapitre 3 de l’état de l’art, la région du SOOI est singulière par 
l’existence d’une multi-insularité fortement contrastée, à la fois au niveau géographique que 
géologique et de la faune sauvage qui y vit. Celle dernière est particulière dans la plupart des 
petites îles par une richesse spécifique relativement limitée par rapport à Madagascar ou à 
certaines zones continentales mais elle possède un niveau d’endémisme extrêmement marqué 
pour certains groupes d’animaux, notamment les chauves-souris et les petits mammifères 
terrestres (Goodman et al 2003 ; Yoder et al., 2005 ; Goodman  et al., 2007; Goodman et al., 
2008 ; Goodman, 2011). Nous avons fait l'hypothèse que cette biodiversité ne devrait pas être 
limitée aux seuls règnes animal et végétal; mais que le monde microbien, qui leur est inféodé, 
devrait l’être également. Ainsi, les spécificités écologiques des îles du SOOI associées à leur 
isolement géographique font de cette  région un remarquable champ d'investigation sur (i) la 
dynamique évolutive des processus infectieux et des flux de pathogènes qui peuvent survenir 
au sein des communautés d'espèces, et (ii) des facteurs biotiques et abiotiques qui entrent en 
jeu dans les interactions hôte-pathogène, et des mécanismes macro-évolutifs mobilisés 
(Tortosa et al., 2012).  
L’avènement des méthodes moléculaires a rendu possible des investigations menées aussi 
bien au niveau de l’écologie des hôtes que des agent infectieux, pour identifier des animaux 
réservoirs et inventorier les pathogènes potentiels qui leurs sont associés. Etudier la 
dynamique insulaire de transmission virale au sein d’une communauté d'hôtes pouvant être 
assimilées à des réservoirs et comprendre les forces évolutives en action au niveau macro-
évolutif (Moss et al., 2012 ; Saluzzo et al., 2014) sont considères comme des étapes 
indispensables pour contextualiser "in natura" un évènement d’émergence s'il devait se  
produire un jour chez des populations humaines naïves. 




Deux modèles viraux ont été étudiés pour leur aptitude à transgresser les barrières d’espèces, 
un trait directement lié au risque d’émergence. 
 Les paramyxovirus (Paramyxoviridae) et les lyssavirus (Rhabdoviridae). Elles représentent 
deux familles virales très diversifiées et structurellement très proches (Assenberg et al., 2010 ; 
Drexler et al., 2012 ; Banyard et al., 2014). Plus spécifiquement les questions suivantes ont 
été posées :  
i). Quelle est la dynamique de transmission virale inter-espèces chez les petits 
mammifères terrestres et les chauves-souris de la zone du SOOI ?  
Cette étude a principalement porté sur les petits mammifères terrestres (ordre: Afrosorocidae) 
et volants (ordre: Chiroptera) endémiques de Madagascar, puis elle a été étendue aux rongeurs 
(ordre: Rodentia) de Mayotte, La Réunion et Madagascar. Des analyses phylogénétiques ont 
permis, d'une part, de mieux établir l'appartenance phylogénétique des paramyxovirus 
détectés aux Unclassified Morbilli-Related viruses (UMRVs), et d'autre part, de déterminer la 
façon dont pouvait opérer les flux de transmission au niveau intra- et inter-ordres, définissant 
ainsi les contours des différents spectres d'hôtes associés à ces UMRVs (Chapitre 4). 
ii). Quel est le mécanisme macro-évolutif qui prédomine chez les UMRVs de chauves-
souris et les facteurs environnementaux associés à la dynamique virale?  
L'étude de consortia de chauves-souris réparties sur l’ensemble de l’île de Madagascar, 
représentant un ensemble de 35 espèces différentes et de leurs UMRVs inféodés, a permis de 
dégager, à l'aide d'analyses phylogénétiques (co-phylogénies) et statistiques (modèles 
linéaires généralisés), le mécanisme évolutif qui sous-tend la transmission interspécifique au 
sein des communautés de chauves-souris, et d’identifier certains facteurs biotiques et 
abiotiques qui influencent la relation entre les hôtes et les pathogènes (Chapitre 5). 
iii). Quelle est la situation épidémiologique des lyssavirus de la région SOOI?  
Pour investiguer la présence et caractériser la circulation des lyssavirus des chiroptères du 
SOOI, des chauves-souris de différentes espèces ont été collectées dans l’archipel des 
Comores, des Mascareignes, et des Seychelles, ainsi qu’à Madagascar. Les échantillons 
prélevés ont été analysés par la technique de référence RFFIT, et par biologie moléculaire 
pour la mise en évidence, respectivement, d’anticorps neutralisants anti-lyssavirus et de 












Chapitre 4. Étude de la dynamique d’infection des 
paramyxovirus chez les petits mammifères et les 







4.1. Généralités  
Les paramyxovirus appartiennent à une vaste famille qui ne cesse de grandir et de se 
diversifier. La famille Paramyxoviridae est divisée en deux sous familles: les 
Paramyxovirinae et les Pneumovirinae (Annexe 1).  
La sous famille des Paramyxovirinae comprend 31 espèces classées en sept genres (ICTV, 
2014): les Respirovirus, les Rubulavirus, les Avulavirus, les Morbillivirus, les Henipavirus et 
ceux nouvellement classés, les Ferlavirus et les Aquaparamyxovirus. Elle comprend entre 
autre, les virus de la rougeole (measles), des oreillons, (mumps) de la maladie de Newcastle 
(Newcastle disease virus), les parainfluenza, les virus Hendra et Nipah. Certains membres des 
Paramyxovirinae récemment émergents (par exemple Menangle, Tioman, Beilong, et J-virus) 
ne sont pas formellement phylogénétiquement reliés à ces 7 genres principaux et sont en 
phase de reclassification.  
La seconde sous famille Pneumovirinae se décompose en deux genres, les Pneumovirus et les 
Métapneumovirus, qui comprennent cinq espèces. Elle comprend également des anciens et 
des nouveaux pathogènes pour l'homme et l'animal, tels que les virus respiratoires syncytiaux 
humains et bovins, ainsi que les métapneumovirus humain et aviaire. 
Les paramyxovirus sont mondialement distribués avec un large spectre d’hôte important 
(Drexler et al., 2012). Les Morbillivirus ont un très large spectre d’hôte et sont retrouvés chez 
l’homme, les dauphins, les chauves-souris, les rongeurs, les dromadaires et les bovins 
(Drexler et al., 2012), alors que les genres Avulavirus, Aquaparamyxovirus et Ferlavirus n’ont 
jamais été retrouvés chez l’homme.  
Measles, reste à ce jour le Morbillivirus le plus dévastateur dans le monde causant des 
millions de morts, particulièrement dans les pays en développement (Moss & Griffin, 2012).  
Les virus Hendra et Nipah du genre Henipavirus ont causé des épidémies mortelles en 
Australie et en Malaisie en 1994 et 1999 respectivement, provoquant d’innombrables pertes 
humaines et animales (Chua et al., 2000 ; Field et al., 2001 ; Mahalingam et al., 2012). 
Au niveau structural, les paramyxovirus sont des virus à ARN monocaténaire de polarité 
négative, dont le génome mesure entre de 15 à 18 kb (Annexe 2). La nucléocapside est 
constituée de l'ARN associé à la nucléoprotéine (NP), la phosphoprotéine polymérase (P), et 




et la protéine NP contribue à maintenir la structure génomique. La nucléocapside associée 
avec la protéine de matrice (M) garnissant l'intérieur de l'enveloppe du virion. L'enveloppe 
contient deux glycoprotéines, une protéine de fusion (F), qui favorise la fusion des 
membranes virales et de l’hôte cellulaire, et une protéine de fixation virale (hémagglutinine-
neuraminidase (HN), l’hémagglutinine (H), ou la protéine (G). La protéine F doit être activée 
par clivage protéolytique, ce qui génère deux glycopeptides F1 et F2 maintenus ensemble par 






4.2. Approches expérimentales 
Les résultats issus des investigations du CRVOI antérieures à mes travaux de thèse ont mis en 
évidence de nouveaux paramyxovirus et l’existence potentielle de mécanismes d’échanges 
viraux entre des hôtes endémiques particuliers à la région du SOOI (Wilkinson et al., 2012). 
Ces acquis ont été rendus possibles grâce à de nombreuses campagnes de collectes de 
micromammifères volants et terrestres vivant en isolement ou en communauté d'espèces. Ce 
sont au total plus de 140 chauves-souris (8 espèces), 333 petits mammifères terrestres 
endémiques de Madagascar (20 espèces) et 264 rongeurs introduits (4 espèces) qui ont été 
capturés entre 2010 et 2013, et criblés pour la mise en évidence de paramyxovirus. La 
détection de ces derniers a été effectuée par RT-PCR à l'aide d'un système pangénérique 
(Tong et al., 2008) capable d'amplifier la grande majorité des membres des genres 
Respirovirus, Morbillivirus et Henipavirus. Les analyses phylogénétiques réalisées (Mr 
Bayes, Beast, Mesquite) ont permis de retracer l’histoire évolutive de ces nouveaux virus et 
de quantifier les possibles évènements de saut d’espèces par taxon et par origine 
géographique.  
 
Dans la première publication ci-après (Wilkinson et al., 2014), nous avons appliqué cette 
méthode pour caractériser en profondeur la dynamique d’infection et démontrer l’existence 
d’un flux viral intra-ordre particulièrement chez les Chiroptera, Afrosorocidae de Madagascar 
et Rodentia. Plus surprenant encore d’un point de vue écologique nous avons mis en évidence 
que ces flux de virus pouvaient être identifiés au niveau inter-ordre, notamment, entre 
Chiroptera ou Afrosorocidae et Rodentia collectés à Mayotte, La Réunion et Madagascar.  
Annexe 5 : Par ailleurs, une étude phylogénétique et phylogéographique a été conduite afin 
de déterminer l’histoire évolutive des paramyxovirus des rongeurs de Tunisie. Un total de 784 
petits mammifères composé de Psammomys obesus, Meriones shawi et Ctenodactylus gundi 
indigènes du Nord de l’Afrique et de l’espèce introduite Rattus rattus ont pu être analysés et 
comparés aux résultats issus en partie de mes travaux sur les animaux des régions du SOOI. 
Les résultats de ces travaux constituent la seconde publication ci-dessous et soumise (Ghawar 














4.3 Etude de la dynamique d’infection au sein des micromammifères de la 

























































































4.4. Conclusion du chapitre 4 
Les analyses phylogénétiques sous BEAST nous ont permis tout d’abord de classer les 
paramyxovirus détectés dans un nouveau genre, proches des Morbillivirus, mais sans y être 
attaché. Nous les avons nommé «Unclassified morbilivirus-related viruses ou UMRVs». Une 
observation intéressante est le niveau de variabilité génétique très élevé de ces UMRVs. Nous 
avons également observé un niveau très élevé de diversité génétique au sein des URMVs des 
Chiroptera et des Rodentia. Par ailleurs, la diversité génétique estimée au sein des URMVs des 
Chiroptera est beaucoup plus importante en comparaison de celui estimé au sein des URMVs 
des Rodentia et Afrosoricidae démontrant le rôle des chauves-souris en tant que réservoir des 
paramyxovirus.  
Une autre observation originale concerne l’étendue du spectre d'hôtes notamment par la mise 
en évidence  de ces virus chez de nouvelles espèces, incluant les chauves-souris insectivores, 
tels que Otomops madagascariensis, les Eliurus (E. minor) et les microgales (M. dobsoni, M. 
principula, M. majori, M. taiva, M. cowani, M. gymnorhyncha et M. johibely). De plus, une 
certaine spécificité d’hôte a également été démontrée. 
Un phénomène de saut d’espèce par lequel deux espèces d’hôtes phylogénétiquement très 
éloignées (par exemple appartenant à deux ordres d’animaux différents) hébergent des 
UMRVs phylogénétiquement extrêmement proches a été démontré. Cette caractéristique a été 
montrée entre les 3 ordres de mammifères étudiés. 
De plus, nous avons montré que des paramyxovirus génétiquement similaires sont souvent 
repartis à travers le monde, suggérant la dissémination de ces virus sur de grandes distances 
(Aplin et al., 2003 ; Lund, 1994). Le rat, plus précisément Rattus rattus, est l’espèce qui serait 
la plus impliquée dans les processus de transmission de ces nouveaux virus, probablement par 
l'établissement de "pont épidémiologique" entre espèces animales très différentes.  
Annexe 5 : Nos résultats semblent montrer que les UMRVs de Rodentia auraient pour origine 
l'Afrique et auraient disséminé vers le reste du monde via Rattus rattus. Cet article est en 








Chapitre 5. Les mécanismes moléculaires et les 
facteurs environnementaux associés à la diversité des 









La compréhension des relations hôtes-pathogènes au niveau évolutif, ainsi que les interactions 
écologiques qui facilitent le maintien du pathogène dans son biotope naturel sont importants 
dans la prédiction des maladies émergentes (Morse et al., 2012 ; Childs et al., 2007).  
Afin d’étudier les mécanismes macro-évolutifs prédominants chez les paramyxovirus de 
chauves-souris, nous avons conduit une série de campagnes de collecte au sein de consortia 
d’habitats naturels et anthropisés à Madagascar. Vingt-deux grottes, hébergeant soit une ou 
plusieurs colonies différentes de chauves-souris vivant en sympatrie pour certaines d'entre 
elles (voire même en syntonie), 18 habitats synanthropiques, et 12 sites forestiers, distribués 
sur toute la grande île, représentant un total de 947 individus qui ont été testés pour la 
présence ou non de paramyxovirus.  
Les prévalences des paramyxovirus au niveau intra- et inter-hôtes, intra- et inter-grottes ont 
été estimées après criblage des individus par RT-PCR. Des analyses phylogénétiques sous Mr 
Bayes ont été réalisées pour déterminer l’histoire évolutive de ces virus. Des tests de co-
phylogénies ont été effectués sous CoRe-PA pour l'identification du (ou des) mécanisme(s) 
principal (aux) macro-évolutif(s) chez les paramyxovirus. 
Par ailleurs, une analyse statistique sous PaRaFit a été conduite pour mettre en évidence les 
éventuelles associations significatives entre les hôtes et les paramyxovirus. Enfin, identifier 
certains facteurs biotique et abiotique pouvant jouer un rôle dans la transmission de ces virus, 
nous avons réalisé une analyse statistique multivariée en passant par la construction modèle 








5.2. Etude éco-épidémiologique d’une communauté de chauves-souris de 
Madagascar : Analyses des processus macro-évolutifs et facteurs écologique 



























































































5.3. Conclusion du chapitre 5 
Nos résultats ont permis de caractériser de nouveaux Paramyxovirus chez une centaine de 
chauves-souris, appartenant à plus de 16 espèces différentes, et confirment la grande 
variabilité génétique de ces virus et l’étendue de leur spectre d’hôtes dans la faune sauvage.  
L’analyse phylogénétique Bayesienne nous a conduit à classer les nouveaux membres de ces 
paramyxovirus dans le phylogroupe des URMVs permettant de dégager deux patrons 
phylogénétiques distincts: 
 (i) une spécificité d’hôte entre certaines chauves-souris géo-localisées au même endroit, 
 (ii) un saut d’espèces évident non seulement entre chauves-souris phylogénétiquement 
apparentées et physiquement proches, mais également entre chauves-souris 
phylogénétiquement et physiquement éloignées. Cette dernière observation suggère 
l’intervention probable d’une espèce intermédiaire jouant le rôle d'un "pont épidémiologique" 
entre chauves-souris qui ne sont a priori pas en contact.  
Nous avons montré que le mécanisme macro-évolutif majeur mis en œuvre chez les UMRVs 
repose essentiellement sur le « host-switch », et non pas sur la co-spéciation. Ce mécanisme 
est sans doute à l’origine de la diversité génétique virale observée et du spectre d’hôte 
important.  
Nous avons également caractérisé des associations statistiquement significatives entre certains 
hôtes et virus (spécificité d'hôtes) qui seraient le résultat, non pas de mécanismes macro-
évolutifs (actifs sur le très long terme), mais probablement de mécanismes micro-évolutifs 
agissant sur des échelles de temps beaucoup plus courtes et en rapport avec l'adaptation de 
virus à son nouvel hôte postérieure au saut d'espèce.  
L’analyse statistique multivariée a permis d’identifier 4 facteurs environnementaux qui 
favoriseraient soit une transmission virale, soit l'infection virale elle-même. Ils comprennent 
la température, le niveau de précipitations, un contexte multi-espèces, ainsi que le régime 
alimentaire insectivores. Le contact physique (proximité) entre chauves-souris dans les grottes 




Ces travaux ont été valorisés sous forme d’un article scientifique soumis et d’une 
communication orale présentée au congrès international « bats, small mammals and 




Chapitre 6. Etude des lyssavirus chez les chauves-




La famille des Rhabdoviridae est composée de six genres : Vesiculovirus, Ephemerovirus, 
Novirhabdovirus, Cytorhabdovirus, Nucleorhabdovirus et Lyssavirus. Ce dernier genre 
comprend 15 virus (ICTV, 2014). Les 15 virus sont regroupés en 3 phylogroupes en fonction 
de leur antigénicité croisée et de leurs  distances phylogénétiques (Badrane et al., 2001).  
Les Lyssavirus sont retrouvés sur tous les continents à l'exception de l'Antarctique. La Figure 
en annexe 3 illustre les différents réservoirs et la distribution géographique des différents 
variants de lyssavirus rapportés à ce jour. Les lyssavirus non rabiques ont été trouvés 
uniquement dans l’Ancien Monde alors qu'ils n’ont jamais été détectés en Amérique. A 
l’opposé, le continent américain est la seule partie du monde où il est courant de détecter le 
virus rabique (agent de la rage) chez les chauves-souris. Les seuls lyssavirus signalés en 
Afrique sont les virus Duvenhage, le virus de Lagos Bat, le virus Mokola, le virus Shimoni et 
le virus Ikoma.  
Le virus rabique, agent de la rage, appartient au génotype 1 des lyssavirus, est l'espèce type du 
genre et aussi le plus important en termes de santé publique et vétérinaire. La rage est 
transmise  à l’homme par la salive d’un animal infecté en phase d’excrétion virale. Le virus 
remonte à partir du point d’inoculation le long des terminaisons nerveuses, vers le système 
nerveux central. Quand ce dernier est atteint, le tableau clinique réalisé est celui d’une 
encéphalite aigue virale et à ce stade la rage est constamment mortelle (Tordo et al., 2010). 
Parmi les 14 autres lyssavirus, seuls EBLV-1 et 2, ABLV, DUVV, IRKV et MOKV ont causé 
des pathologies neurologiques similaires à la rage (Condori-Condori et al., 2013). 
Le génome des lyssavirus est d’environ 12000 bases et code cinq gènes monocistroniques: 




glycoprotéine (G) et une ARN polymérase ARN-dépendante (L). Les protéines N, P et L 
forment ensemble avec l'ARN, la nucléocapside (Lyles & Rupprecht,  2007).  
Les protéines G forment des spicules qui se projettent à travers la membrane du virion. La 
protéine M relit la nucléocapside interne aux protéines G membranaires (Finke & 
Conzelmann, 2005) (annexe 4).  
Le diagnostic de l'infection par les lyssavirus est basé i) soit sur la détection des antigènes 
viraux ou du génome viral (par RT-PCR ou qRT-PCR (Coertse et al., 2010) ou par isolement 
à partir de tissus infectés ou la salive ii) soit par la détection des anticorps spécifiques qui 
indique une exposition antérieure au virus. La technique « rapid fluorescent focus inhibition 
test » (RFFIT) détecte des anticorps neutralisants le virus rabique et est le test sérologique 
considéré comme le « gold standard ». 
6.2. Approches expérimentales 
Avant nos travaux, les investigations sur les lyssavirus de la région SOOI n’ont concerné que 
Madagascar, et encore, de façon très parcellaire. En effet, une seule étude antérieur décrit la 
présence d’anticorps neutralisants chez deux espèces de chauves-souris frugivores malgaches, 
Rousettus madagascariensis et Eidolon helvum (Reynes et al., 2012). La totalité des chauves-
souris insectivores (6 espèces pour un total de 92 individus) analysées s’était révélée être 
séronégatives. L’étude régionale que nous rapportons dans mon travail de thèse apporte une 
information  plus complète en démontrant la circulation  intense des lyssavirus dans toutes les 
îles de la région.  
Dans un premier temps, nous avons recherché la trace sérologique d’une infection passée des 
chauves-souris par des lyssavirus, en ayant recours à la technique RFFIT. Ce ne sont pas 
moins de 572 chauves-souris, représentant 22 espèces, qui ont pu être criblées pour la 
présence d’anticorps neutralisants contre 4 lyssavirus de référence: le virus rabique CVS-11, 
les lyssavirus DUVV, EBLV-1 et ABLV appartenant au phylogroupe 1 et le LBV appartenant 
au phylogroupe 2. Dans une seconde étape, le broyat de cerveau de chaque individu, à 
l’exception des chauves-souris de Mayotte, a été analysé par qRT-PCR pour rechercher la 
présence d’ARN viral. Cette étude sérologique a permis de démontrer la circulation des 





Ces travaux ont été menés conjointement avec le laboratoire du Pr Wanda Markotter de 
l’Université de Pretoria en Afrique du Sud où j’ai réalisé un stage doctoral de 5 mois.  
Annexe 6 : Dans un travail complémentaire, nous avons élargi l’enquête sérologique afin 
d’identifier les traces du passage de virus ARN simple brin dans la faune sauvage de la région 
SOOI. En utilisant la technique d’immunofluorescence indirect (ou Indirect 
Immunofluorescence assay IIFA) sur un panel de 15 virus de référence grâce aux lames de 
microscopie « Euroimmun Mosaic Chip » nous avons pu dresser le profil de réactivité 
sérologique à ces virus des populations de chauves-souris et de rongeurs de la région. Un total 
de 643 chauves-souris (29 espèces), de Madagascar, La Réunion, Maurice, Mahé, et Mayotte; 
ainsi que 199 rongeurs introduits (3 espèces) de Madagascar, Mahé, Mayotte and La Réunion 
et 57 petits mammifères endémiques de Madagascar (Eliurus majori et Eliurus minor) ont été 
analysés pour la présence d’anticorps dirigés contre en 5 familles virales décrites en annexe.  
Cette étude nous a permis d’identifier au niveau de la famille virale et du genre, les agents 
infectieux viraux putatifs auxquels les animaux de la faune sauvage sont exposés. Bien que 
l’information ne puisse aller jusqu'à la caractérisation de l’agent viral lui-même, elle apporte 
une donnée précieuse sur la réactivité antigénique croisée entre les virus tests utilisés et les 
agents viraux putatifs, donnée utile pour l’identification des genres viraux en circulation, 
l’identification des principaux réservoirs en jeu, l’orientation des investigations 
complémentaires et l’évaluation du risque potentiel pour l’homme. 
Ce travail a été mené conjointement avec le Laboratoire de Virologie du Pr Christian Drosten 
du Centre Hospitalier Universitaire de Bonn en Allemagne par la réalisation d’un stage 












6.3. Mise en évidence sérologique d’une circulation importante de 
lyssavirus chez les chauves-souris de la zone du Sud-ouest de l’Océan 





















































































































6.4. Conclusion du chapitre 6 
Dans cette étude nous avons mis en évidence une circulation sérologique importante des 
lyssavirus chez les chauves-souris de toutes les îles de la zone du SOOI. Un très grand 
nombre d’espèces de chauves-souris (plus de 12 espèces insectivores et 2 espèces de 
frugivores) a été retrouvé séropositif suggérant un large spectre d’hôte pour ces lyssavirus. 
Les taux d’infection les plus élevés ont été observés à La Réunion, Maurice et Mahé, et des 
taux les plus faibles à Madagascar, Mayotte et à Anjouan. Les profils de séroneutralisation 
sont en faveur de la circulation d’au moins deux lyssavirus, l’un appartenant au phylogroupe I 
(rendant compte des réactivités croisées DUVV, EBLV et ABLV), et l’autre, au phylogroupe 
II (rendant compte de la réactivité croisée avec LBV).  
Cependant, aucune trace d’ARN n’a été mise en évidence chez les chauves-souris 
séropositives ou séronégatives comme l’indique les résultats de l’analyse moléculaire qRT-
PCR sur les cerveaux d’animaux. Cela suggère qu’une exposition antérieur des chauves-
souris vis-à-vis d’un lyssavirus du phylogroupe I et / ou du phylogroupe II a eu lieu mais que 
celui-ci pourrait avoir été éliminé par le système immunitaire ou serait présent mais à très 
faible concentration. Des travaux complémentaires sont nécessaires, en particulier sur les 
chauves-souris malades ou morbides ainsi que sur les glandes salivaires pour pouvoir 
identifier les lyssavirus qui circulent dans la région. 
Ces travaux ont été valorisés sous forme d’un article scientifique soumis et de trois 
présentations orales au congrès international « African Small Mammal Symposium » 
(ASMS, 2015), et aux Journées scientifiques de la « Fédération Environnement, 
Biodiversité » et Santé (FedEBS ; 2014, Saint-Denis La Réunion), ainsi qu'au Colloque 
FEDER POCT Biodiversité (2015, Saint-Denis La Réunion).  
Annexe 6 : Les résultats obtenus sur la sérologie Panvirale nous ont permis de détecter de 
fortes séroprévalence sen Paramyxoviridae, Bunyaviridae et Flaviviridae chez les chauves-
souris, petits mammifères terrestres endémiques et rongeurs. Les séroprévalences en 
Cornoraviridae et Togaviridae étaient les plus faibles. Les individus fortement séropositifs 
appartiennent à la famille des Pteropodidae (chauves-souris frugivores du genre Eidolon, 




Enfin, les analyses montrent une plus forte séroprévalence contre les Rubulavirus, notamment 
Mumps et PIV-2, au sein des individus collectés en particulier chez les chauves-souris 
frugivores. Cela suggère une circulation active d’un virus putatif proche de ce genre viral en 
plus des UMRVs au sein des colonies de frugivores.  
L’ensemble de ces résultats témoigne d’une forte sensibilité des chauves-souris de la zone du 
SOOI aux virus à ARN potentiellement zoonotiques, et particulièrement, les virus des 
familles Paramyxoviridae, Flaviviridae et Bunyaviridae.  







Les déterminants écologiques et les processus évolutifs qui entrent en jeu dans les 
phénomènes de "host-switch" des agents infectieux zoonotiques issus de la faune sauvage vers 
les populations humaines et d’animaux domestiques ou de compagnie sont encore mal 
connus. Etant donné que 80% des virus émergeants qui concernent l’homme proviennent de la 
faune sauvage (Taylor et al., 2001), une attention croissante leur sont accordés au niveau 
mondial par les scientifiques et les autorités sanitaires, en raison des enjeux majeurs socio-
économiques et de leurs impacts sur les politiques publiques de santés humaine et vétérinaire. 
Les graves épidémies toujours en cours provoquées par le virus Ebola en Afrique de l'Ouest 
(CDC, 2015) ou du MERS-CoV au Moyen Orient (CDC, 2014), ainsi que les flambées 
épidémiques de la PPR (Ishag et al., 2015) qui dévastent les cheptels des petits ruminants 
d'Asie et d'Afrique attestent bien de l'urgence de la situation (OMS, OIE, FAO). Anticiper la 
survenue de telles émergences infectieuses et comprendre les tenants et les aboutissants des 
facteurs qui y concourent passe par l’exploration systématique des réservoirs sauvages 
impliquant à la fois l’étude de leur l’écologie et des mécanismes évolutifs des agents 
infectieux qui leurs sont associés (Morse et al., 2012).  
Mes travaux de thèse s’inscrivent dans le cadre de l’approche éco-systémique conduite par le 
CRVOI sur les maladies infectieuses émergentes et font suite aux premières informations 
obtenues lors de l'exploration de certaines îles du SOOI (Madagascar, Mayotte et La Réunion) 
sur certains réservoirs animaux potentiels tels que les chauves-souris (Wilkinson et al., 2012). 
Ces travaux avaient mis en évidence une diversité importante de nouveaux paramyxovirus, 
avec des prévalences élevées en comparaison à d’autres études (Kurth et al., 2012 ; Sasaki et 
al., 2012).  
Face à ces observations saisissantes, mes travaux de thèse ont abordé la question de la 
dynamique de transmission virale et ont tenté de mieux caractériser ces virus potentiellement 
zoonotiques circulant parmi les micromammifères terrestres et volants de la zone du SOOI. 
Les informations préliminaires laissaient penser que de multiples échanges viraux inter-îles, 




Cette région multi-insulaire est singulière de par sa grande biodiversité et un fort endémisme 
en lien avec des particularités écologiques (Tortosa et al., 2012).  
Nous avons ainsi pu mettre en évidence plusieurs résultats originaux : (i) une circulation 
importante de nouveaux paramyxovirus (UMRVs), appartenant probablement à un nouveau 
genre viral phylogénétiquement très apparenté aux Morbillivirus, ayant une aptitude à infecter 
un large spectre d'hôtes, appuyant ainsi le rôle de réservoir de ces mammifère, incluant 
Chiroptera, Rodentia et Afrosoricidae ; (ii) la co-divergence génétique des UMRVs ne peut 
pas être le résultat d'un mécanisme de co-spéciation des hôtes, mais résulte principalement du 
mécanisme du host-Switch en terme macroévolutif chez les chauves-souris ; (iii) des facteurs 
écologiques jouent un rôle important dans la dynamique de transmission virale ; (iv) enfin de 
façon plus générale, l’analyse sérologique révèle une intense circulation régionale de 
lyssavirus de chauves-souris dans un très grand nombre d’espèces, virus qui se rattachent très 
probablement pour l’un au phylogroupe I et pour l’autre au phylogroupe II. Il n'est d'ailleurs 
pas impossible, considérant l’isolement relatif des îles du SOOI,  que l’un ou l’autre se 
révèlent in fine de nouveaux membres de ce genre viral et qu'ils soient spécifiques des espèces 
endémiques de chiroptères retrouvées uniquement dans le SOOI.  
Les processus évolutifs mis en jeu 
Macro-évolution 
Une caractéristique remarquable commune aux deux modèles viraux, paramyxovirus et 
lyssavirus, est le large spectre d’hôtes. En effet, plus de 15 espèces de chauves-souris (6 
familles) et au moins 10 espèces de petits mammifères terrestres endémiques (2 familles) sont 
infectées par les UMRVs et 14 espèces de chauves-souris (6 familles) sont concernées par un 
putatif lyssavirus. Ces résultats confirment le rôle des chauves-souris et petits mammifères 
terrestres en tant que réservoir viral majeur (Calisher et al., 2006 ; Meerburg et al., 2009 ; 
Drexler et al., 2012 ; Banyard et al., 2014). A ce stade de nos investigations, certaines 
questions méritent d’être posées : Quelles sont les raisons qui permettent à des virus aussi 
génétiquement divers, d’infecter des hôtes si diversifiés ? Existe-t-il à l'origine d'un tel 
spectre, un mécanisme évolutif global au niveau viral, ou est-ce la conséquence de facteurs 
écologiques ? Le moteur macro-évolutif (à savoir le mécanisme de host-switch) que nous 





Ce même mécanisme de co-divergence virale associée à des évènements de sauts d'espèces a 
été rapporté chez d'autres agents zoonotiques viraux issus de la faune sauvage (Ramsden et 
al., 2009 ; Coulibaly-N'Golo et al., 2011), mais aussi pour les Paramyxovirus infectant 
l’homme (Kitchen et al., 2011). 
Au cours de nos travaux, nous avons tiré profit de la diversité d’espèces de chauves-souris 
présentes à Madagascar afin de déterminer si la diversité des paramyxovirus était issue de 
celle des hôtes (spéciation d’hôte entraînant une spéciation du virus) ou serait propre aux 
paramyxovirus eux-mêmes. Ainsi, en comparant 7 familles et 31 espèces de chauves-souris 
Malgaches différentes, nous avons montré que les multiples phénomènes de sauts d'espèces 
prennent le pas sur l'hypothèse d'une macro-évolution directement liée à une co-spéciation de 
l'hôte. Ce dernier mécanisme a longtemps (et le reste encore pour beaucoup d'auteurs) été 
avancé comme le principal mécanisme macro-évolutif en œuvre chez de nombreux modèles 
viraux (de Vienne et al., 2013). Il est important de mentionner que la plupart des algorithmes 
de co-phylogénie ont été mis au point sur des modèles bactériens et de facto ne sont pas ou 
mal adaptés, à l’analyse des modalités évolutives chez les virus ARN. Ces logiciels s'appuient 
sur des algorithmes essentiellement basés sur des processus de co-spéciation (Merkle & 
Middendorf,  2005), et nous pensons que c'est l'une des raisons pour lesquels ils aboutissent à 
une surreprésentation de ces derniers: derrière une apparente congruence phylogénétique 
(phénomènes d'associations hôtes-virus), entre des agents infectieux et leurs hôtes, il ne 
pouvait s'agir que d'une co-divergence virale liée à la co-spéciation de l'hôte (Merkle et al., 
2010). En comparaison, si on se réfère à des modèles bactériens, comme chez les Leptospires, 
ou encore sur des modèles parasitaires plus complexes, tels que les Hémoparasites 
(plasmodium et filaire), modèles développés par mes collègues au sein du CRVOI à partir du 
même échantillonnage d'hôtes (chauves-souris) (respectivement thèse de Yann Gomard et 
post-doctorat de Beza Ramasindrazana), les très fortes associations entre les 
bactéries/hémoparasites et leurs hôtes respectifs dans leurs cas, révèlent que les relations 
évolutives hôtes/leptospires/hémoparasites sont dominées par le mécanisme de co-spéciation 
des hôtes, entrainant à chaque étape de spéciation, la co-divergence des agents infectieux 
correspondants. Quelque part, une telle discordance entre ces modèles était attendue 
s’agissant de bactéries et de parasites qui n'élaborent pas les mêmes stratégies du point de vue 
évolutif. Ces agents infectieux diffèrent en termes de structure, de cycles de vie, de mode de 




Les bactéries et les parasites ont des taux d’évolution très lents (de l'ordre de 10-9 à 10-6 
substitutions/site/an) comparés à ceux des virus à ARN  (de l'ordre de 10-5 - 10-3 
substitutions/site/an) (Holland et al., 1982), Ces derniers, accumulent des mutations de 
manière beaucoup plus importante en raison de leur taux de réplication élevé et du fait de 
l’absence de l’activité correctrice 3'-5' de leur ARN polymérase ARN-dépendante (Duffy et 
al., 2008) produisant ainsi des populations virales hétérogènes complexes (quasi-espèces) 
(Holmes & Moya, 2002 ; Domingo et al., 2005). 
Microévolution 
D'après certains auteurs, la variabilité génétique qui caractérise les virus à ARN, serait 
intimement liée aux mécanismes micro-évolutifs, c'est-à-dire aux relations d'adaptations 
complexes qui s'établissent lors des interactions hôtes-pathogènes au sein de communautés 
d'espèces, par exemple (Page, 2003 ; Jackson et al., 2004 ; Woolhouse et al., 2001). Elle 
pourrait expliquer la diversité virale observée au sein des UMRVs. Une étude récente a par 
ailleurs incriminé la plasticité des génomes des virus à ARN comme pouvant être à l’origine 
du « host-switch » (Kreuder Johnson et al., 2015). Comme décrit dans le chapitre I, après 
chaque « host-switch » viral, il est nécessaire pour le virus de s’adapter à son nouvel hôte, au 
risque de connaitre l'extinction. Les façons de s'adapter à son nouvel environnement sont 
diverses tels que celui de varier (variant de mutation) ou encore de procéder à des 
recombinaisons, permettant ainsi d'obtenir des variants qui seraient plus à même de 
reconnaitre et de se lier à des récepteurs "alternatifs" permettant des infections de nouveaux 
types cellulaires, ou encore modifier la pathogénicité (Baranowski et al., 2003). Les 
dispositifs ainsi mis en jeu peuvent permettre au virus d'échapper ou de contourner les 
défenses immunitaires de l'hôte nouvellement infecté (échappement viral) (Ciurea et al., 
2000). Quelles sont ces mutations et à quelles fréquences apparaissent-elles ? Sont-elles 
toutes les mêmes pour tous les virus ? Sur quelle partie précise du génome se produisent-
elles ? Comment les paramyxovirus infectent ils et se reproduisent ils dans de multiples 
hôtes ?  Ya t’il en définitive un phénomène de persistance virale ? En effet n’ayant pu 
conduire d’étude longitudinale sur une cohorte de chauves-souris ou de rongeurs sauvages, 





Les récepteurs étant des éléments essentiels dans les premières étapes d’infection et, les 
paramyxovirus infectant un très grand nombre d'espèces différentes, ils devraient reconnaitre 
un récepteur "ubiquitaire" chez les espèces communes concernées qui reste à déterminer pour 
ce qui concerne les UMRVs. Il convient de signaler que la conservation des récepteurs et voies 
cellulaires entre chauves-souris et différents mammifères est suspectée comme l’élément 
moteur de la transgression de la barrière d’espèce facilitant la transmission de virus à d’autres 
taxons (Calisher et al., 2006). 
Comme décrit dans la littérature (Anishchenko et al., 2006 ; Orton et al., 2013), il serait très 
intéressant de caractériser ces mutations et ces récepteurs cellulaires ubiquitaires qui vont 
permettre la persistance et l’adaptation virale. Le séquençage complet des génomes des 
UMRVs qui est en cours d’analyse devrait en partie nous aider à répondre à ces interrogations. 
Quoiqu’il en soit, de tels mécanismes pourraient probablement expliquer la grande diversité 
virale des UMRVs, laquelle résulterait, d'une part, de leur longue histoire évolutive, jalonnée 
au niveau macro-évolutif, par de multiples sauts d'espèces, et sans cesse compensée, au 
niveau micro-évolutif, par des mécanismes d'adaptation au sein des nouveaux hôtes. 
On sait que les hôtes phylogénétiquement proches entres eux sont plus à risque de host-
switch, notamment, du fait de la forte conservation entre leurs récepteurs cellulaires de surface 
(Longdon et al., 2011). C’est le cas pour le virus rabique et pour les hantavirus, où des études 
montrent que le host-switch viral se produit préférentiellement entre des espèces de chauves-
souris et rongeurs phylogénétiquement très proches (Ramsden et al., 2009 ; Steicker et al., 
2010). Nos résultats (Wilkinson et al., 2014) démontrent qu’il est aussi possible que des 
paramyxovirus phylogénétiquement très proches, peuvent infecter des hôtes 
phylogénétiquement éloignés: dynamique infectieuse et échanges viraux inter-ordres, 
Chiroptera et Rodentia. Un tel phénomène a déjà était décrit par l’équipe de Guo et al. (2014) 
qui démontré que le phénomène de « host-switch » s’est produit depuis la chauves-souris, 
décrit comme le réservoir principal des hantavirus dans son étude, vers les rongeurs.  
Le rat noir (Rattus rattus) et le rat brun (Rattus norvegicus), originaires d’Inde et d’Asie 
rspectivement, se sont ensuite rapidement dispersés dans le monde (Aplin et al., 2003). Ces 
espèces sont réservoirs de très nombreux virus et surtout décrits comme disséminateurs de 




On sait notamment qu’à Madagascar, les rongeurs introduits sont présents à proximité des 
entrées de grottes de chauves-souris. Il est envisageable qu’une transmission virale chauves-
souris / rongeurs ait lieu et que celle-ci passe par l’ingestion d’eau ou d’aliments contaminés 
par l’urine ou les fèces de chauves-souris par exemple. Nos analyses ont également montré un 
échange de paramyxovirus entre l’Afrique et le SOOI (Wilkinson et al., 2014). Comme décrit 
dans le chapitre I, Rattus rattus est connu pour être une espèce invasive largement distribuée à 
travers le monde (Lund et al., 1994 ; Aplin et al., 2003). Les transports maritimes ont 
contribué en grande partie à sa dissémination mondiale, et entre pays très éloignés (Bonnefoy 
et al., 2008). De fait, les échanges commerciaux des îles du SOOI se produisent avec l’Asie, 
l’Europe ou l’Afrique. Par ailleurs, l’étude conduite sur les paramyxovirus des rongeurs 
indigènes à la Tunisie, en Afrique du Nord (Psammomys obesus, Meriones shawi et 
Ctenodactilus gundii) a montré leur proximité phylogénétique avec des paramyxovirus des 
Iles du SOOI (Ghawar et al., soumis). De plus nous avons pu retracer l’histoire évolutive de 
ces paramyxovirus, montrant qu’ils seraient originaires d’Afrique australe, et qu'ils ont été 
disséminés très vraisemblablement par les rongeurs introduits Rattus. Ainsi R. rattus aurait 
joué le rôle de pont épidémiologique entre les différents hôtes, mais également entre toutes les 
régions du globe.  
Par ailleurs, en plus des host-switch fréquemment observés, nous avons mis en évidence 
quelques cas d'associations entre hôtes et UMRVs. Du fait que les virus évoluent rapidement, 
le système immunitaire de l’hôte doit lui aussi s’adapter, notamment par l'évolution rapide 
simultanée des gènes de ses récepteurs à l’antigène lui permettant de moduler continuellement 
sa réponse face à ses « cibles changeantes ». Ces situations conflictuelles créent une course 
sans fin aux armements entre l'hôte et le virus (van Valen, 1973). Il s’agit en partie de 
l’hypothèse évolutive de la "Reine Rouge" dans laquelle l’évolution des gènes de l'immunité 
doit toujours rester au même niveau que celle des virus. L’alternative adoptée par certains 
virus, serait que, sous certaines pressions de sélection du système immunitaire de l’hôte, 
certains virus vont être "séquestrés" au niveau de différents compartiments (niches) à 
l'intérieur d’un hôte (Kitchen et al., 2011) et s’y spécialiser, générant une association entre 
l’hôte et le virus extrêmement forte et étroite. Ce type d'adaptation peut conduire le pathogène 
vers une "hyperspécialisation" ou une sanctuarisation dans un tissu ou un type cellulaire 
donné. Ce phénomène pourrait représenter une barrière évolutive moins "permissive" que 




Facteurs  éco-épidémiologique 
De nombreuses études ont montré la présence de paramyxovirus appartenant au genre 
Henipavirus chez les chauves-souris frugivores, principalement du genre Pteropus ou Eidolon 
(Field et al., 2012 ; Drexler et al., 2009 ; Yadav et al., 2015 ; Chua et al., 2000). Nos résultats 
sont différents de ces études puisque nous décrivons une très grande proportion de chauves-
souris insectivores infectées, et une très faible proportion de chauve-souris frugivores 
infectées, et pour celles qui le sont,  l’infection est toujours due par un virus appartenant au 
genre des UMRVs. Cette restriction à ce genre unique doit cependant être nuancée dans la 
mesure ou les autres genres de paramyxovirus (Pneumovirus, Avulavirus et Rubulavirus)  ne 
sont pas détectables par le système de PCR nichée que nous avons utilisée. En tout état de 
cause, nous ne pouvons que souligner l’absence de détection de virus Henipa dans la région 
du SOOI. 
L’analyse multivariée a mis en évidence une transmission virale plus active au sein des 
chauves-souris insectivores dans notre étude, puisque sur 87 chauves-souris frugivores, 
seulement 3 d'entre elles, du genre Pteropus, ont été retrouvées positives, démontrant que les 
UMRVs infectent préférentiellement le groupe des insectivores. Les Yinpterochiroptera 
(chauves-souris insectivores) représentent la sous famille la plus diversifiée à Madagascar et 
la plupart des individus phylogénétiquement proches, et plus important encore, la plupart des 
genres Miniopteridae sont retrouvés en sympatrie sur le même site.  
Notre analyse multivariée a en effet montré que le comportement grégaire des chauves-souris, 
et principalement la sympatrie, sont des facteurs clés dans les prévalences fortes en 
paramyxovirus chez les chauves-souris. Ce patron a été observé à la fois pour des chauves-
souris de la même famille ou de familles différentes. Un tel phénomène a déjà été soulevé par 
l’équipe de Luis et al. (2014) qui démontre que le contact étroit entre différentes espèces de 
chauves-souris sur un même site, trait écologique caractéristique des chiroptères, favoriserait 
la transmission virale entre différentes espèces. Dans une étude ultérieure, ces mêmes auteurs 
ont montré que le comportement grégaire était lui aussi corrélé à la richesse virale au sein des 
chauves-souris. Par ces résultats nous démontrons l’importance de la biodiversité, à savoir 
une richesse d’hôtes au sein d’une communauté de chauves-souris, les Yinpterochiroptera, 
accompagnés des traits de vie écologiques, la sympatrie, en tant que facteur amplificateur de 




Keesing et al ont décrit l’effet favorable ou défavorable que pouvait avoir la biodiversité sur 
la transmission d’agents pathogènes (Keesing et al., 2010). Dans notre modèle d’étude, nous 
montrons que la diversité d’espèces est corrélée à la diversité virale, ce qui d’après Morse et 
al (Morse et al., 1993) favoriserait la génération de "pools zoonotiques". Un dernier facteur 
écologique important relevé dans notre étude est l’effet de la température plus élevée dans 
certaines localités de Madagascar qui apparait comme facteur de risque dans la transmission 
de paramyxovirus chez les chauves-souris de Madagascar. Des études intéressantes avaient 
déjà révélé l’importance du climat sur le taux d’évolution du virus de la rage (Streicker et al., 
2012). Ainsi le virus rabique retrouvé chez des chauves-souris des régions tropicales et 
subtropicales aurait un taux d’évolution quatre fois plus important que chez les chauves-souris 
vivant en zone tempérée. Il est apparu que chez les chauves-souris vivant dans les régions 
plus chaudes, le métabolisme énergétique serait accéléré, augmentant potentiellement le taux 
de mutations dû à la production massive de radicaux libres (Rohde et al., 1992 ; Martin & 
Palumbi, 1993). A l’inverse, les chauves-souris qui entreraient en hibernation/torpeur dans les 
régions froides présentent des taux d’infections très bas sans doute dû à une diminution du 
métabolisme cellulaire (Domingo et al., 1997). Au vu du nombre de « host-switch » observé 
inter- et intra-ordres de micromammifères dans la zone SOOI, il est fort probable qu’en 
couplant nos analyses écologiques aux analyses génétiques, nos résultats pourraient indiquer 
un effet positif de la température élevée sur le taux d’évolution viral expliquant in fine, la 
quantité importante de host-switch observée dans la région SOOI.  
Enfin, une étude réalisée par l’équipe du CRVOI en 2014 a décrit la saisonnalité, notamment, 
des périodes de reproduction des chauves-souris, comme étant un facteur important dans la 
dynamique de transmission d’agent pathogène à La Réunion (Dietrich et al., 2014) en accord 
avec d’autres études (O’Shea et al., 2014). L’étude menée à La Réunion sur l’espèce 
endémique Mormopterus francoismoutoui retrouvée dans une grotte dédiée à la maternité à 
La Réunion a montré une dynamique infectieuse saisonnière où la transmission des 
paramyxovirus semble intervenir de façon active en deux pics; le premier pic d'infection est 
observé à la fin de la grossesse et concerne préférentiellement les mères gestantes au moment 
où elles se concentrent à très forte densité dans la grotte maternité et sont le plus en contact 





Un second pic d’infection survient deux mois après l’accouchement, et concerne les juvéniles 
quelques semaines après leur naissance, vraisemblablement après la perte des anticorps 
maternels passivement transmis lors de la période d'allaitement (Dietrich et al., 2014). Les 
séquences génétiques correspondant aux UMRVs excrétés dans les urines ont été trouvées 
similaires des séquences des UMRVs retrouvés dans le surnageant de broyat de pool 
d’organes (reins, poumon et rate) (données non publiés). Il est envisageable que l’excrétion 
des paramyxovirus chez les chauves-souris coïncide avec une infection systémique, i.e. avec 
une virémie transitoire. Cependant une telle possibilité n’est pas exclusive d’une excrétion 
virale plus prolongée dans le temps et non corrélée avec la virémie, une fois que l’infection 
rénale chronique se serait établie chez les animaux qui deviennent de ce fait excréteurs de 
virus, i.e. un hôte réservoir. Par ailleurs, les résultats de cette étude suggèrent que la 
dynamique virale pourrait être modulée par la réponse immune développée par l’animal 
infecté. Ces résultats très intéressants permettent d’orienter les futures investigations par 
biologie moléculaire sur des prélèvements récoltés de manière non invasive telle que l’urine 
afin d'identifier la fraction des chauves-souris qui jouerait le rôle d’hôtes de maintien du virus 
et permettant une excrétion virale sur de longues périodes, du moins d’une saison sur l’autre 
entre deux épisodes d’accouchement, pour des raisons (immunologiques ?) qui restent encore 
à clarifier. 
Système immunitaire 
Un aspect intéressant encore peu étudié, est le système immunitaire des chauves-souris. Les 
chauves-souris sont des mammifères très anciens, près de 80 Millions d’années. Il est possible 
que leurs réponses immunitaires innées et acquises soit différentes des autres mammifères 
mieux étudiés (rats, souris). Comme décrit dans le chapitre I, on sait que des virus 
extrêmement pathogènes comme Ebola et SARS qui provoquent respectivement fièvres 
hémorragiques et pneumonies, sont retrouvés chez des chauves-souris saines (Biek et al., 
2006 ; Wang et al., 2006). Les réponses immunitaires de celles-ci sont-elles régulées 
différemment permettant de contrôler le niveau de réplication du virus, sans l’éliminer 
totalement ? (Calisher et al., 2006). Pourquoi certains virus infectent-ils et persistent-ils chez 
les chauves-souris alors qu’ils se révèlent hautement pathogènes pour les humains et les 
autres vertébrés? Pourquoi certaines espèces de chauves-souris infectées expriment elles des 




Quel est le rôle du système immunitaire dans le maintien de l’infection virale? 
Malheureusement très peu de données sont disponibles sur ces points cruciaux.  
L’hypothèse d’un mutualisme a été émise dans lequel le système immunitaire imposerait un 
équilibre qui maintiendrait l'infection et la transmission d’un virus à un niveau basal 
favorisant à la fois l'hôte et l'agent pathogène (Calisher et al., 2006). Ce trade off expliquerait 
aussi l'absence de symptômes chez les individus collectés dans cette étude puisque nous 
n’avons jamais observé d’individu apparemment malade ni de mortalité anormale sur les sites 
visités. Les lyssavirus qui sont les virus le plus souvent impliqués dans la transgression de la 
barrière d’espèces, sont capables d'infecter un spectre d’hôte extrêmement élevé (Banyard et 
al., 2014). L’absence de détection d’ARN ou d’antigène viraux, malgré la très forte 
séropositivité est une observation courante rapportée dans la plupart des études portant sur les 
lyssavirus (Arguin et al., 2002 ; Reynes et al., 2011). Elle indique que chez les animaux 
séropositifs, les anticorps neutralisants détectés sont le reflet d’une infection ancienne, et que 
le système immunitaire aurait réussi à éliminer le virus. De fait, de nombreuses études ont 
montré que l’ARN lyssavirus n’est détecté que chez des individus symptomatiques, présentant 
des signes cliniques caractéristiques d’une infection neurotrope (déséquilibre, perte 
d’orientation, agressivité, etc.) (Markotter et al., 2006 ; Aubert, 1999 ; King & Crick, 1988). Il 
est possible que pour certaines raisons que l’on ignore (perte de fitness de l’hôte ?), chez 
certains individus, l’équilibre entre le système immunitaire et le niveau de réplication virale 
serait rompu entraînant la multiplication virale et provoquant l’état morbide caractéristique de 
la neurovirulence et pouvant même provoquer la mort de l’individu (Kuzmin et al., 2008 ; 
Kuzmin et al., 2010). Dans d’autres modèles animaux d’infection à Lyssavirus, comme 
l’infection expérimentale du chien par le virus rabique, tous les intermédiaires peuvent être 
observés depuis l’infection symptomatique et rapidement mortelle jusqu’à l’infection très 
lente et progressive sur plusieurs mois en passant par une infection asymptomatique et 
apparemment contrôlée chez une minorité d’animaux qui survivent (tout en excrétant de façon 
discontinue le virus dans la salive) (Fekadu, 1988 ; Baer, 2012). Il serait utile de vérifier si 
l’absence de localisation cérébrale des lyssavirus chez les chauves-souris telle que prouvée 
dans notre série, est corrélée ou pas à l’absence d’excrétion virale du même virus dans la 
salive. La dissociation entre les deux tissus serait un argument en faveur de l'établissement 
d'une persistance virale chez les chiroptères due à un petit pourcentage d’animaux à la fois 




D’une façon générale, les virus doivent se répliquer et se transmettre au-delà du seuil 
d'extinction (R0 > 1) afin de ne pas disparaitre et ce maintien doit être amélioré 
continuellement dans le temps sans enclencher des réponses immunitaires inhibitrices, ou 
entrainer le décès rapide de l’hôte ce qui interromprait prématurément la transmission (Real & 
Biek, 2007). Il est aussi fort à penser que la persistance virale chez les chauves-souris dans la 
plupart des études, n’est peut-être pas le reflet de la balance immunitaire de l'hôte, mais plutôt 
la conséquence d’une stratégie réplicative virale contrôlée, très opportune et très ancienne de 
survie des virus. Il est aussi envisageable qu’une infection virale persistante puisse apporter 
une protection contre d’autres agents pathogènes par le biais d’une interférence virale avec 
réponse d'Interférons de type I endogène. Une telle interférence virale protectrice a été 
démontrée dans l’infection expérimentale de Rattus par le bacille Yersinia pestis agent de la 
peste. L’infection bactérienne, toujours mortelle est totalement neutralisée par une infection 
latente des rats par un virus herpes murin (Barton et al., 2007).  
L’enquête séro-épidémiologique conduite sur les chauves-souris et les petits mammifères 
terrestres  de la région du SOOI utilisant les chips composites pour la détection d’anticorps en 
IIF contre 15 virus à ARN monocaténaires appartenant à 5 familles virales a apporté des 
informations intéressantes. Cinq virus représentent la famille des Paramyxoviridae : le virus 
de la rougeole (genre Morbillivirus), le Parainfluenza virus 2 et le virus des oreillons (genre 
Rubulavirus), le RSV (genre Pneumovirus), le virus Parainfluenza virus 1 (genre 
Respirovirus). Cette étude a permis de révéler que les anticorps anti-Paramyxovirus détectés 
chez les chauves-souris sont principalement dirigés contre les deux virus appartenant au genre 
Rubulavirus représentés sur la lame chips : oreillons et PIV2 (et beaucoup plus rarement 
contre le virus de la rougeole, PIV1 et RSV). Il aurait été très intéressant de pouvoir corréler 
ce résultat sérologique anti-RubulaV avec l’expression d’ARN du genre Rubulavirus afin 
d’éclairer la relation entre présence d’anticorps et persistance virale. Malheureusement, notre 
système de détection RT-PCR employé pour les paramyxovirus , utilise des oligonucléotides 
du système RMH, connu pour amplifier des régions fortement conservées du génome dans le 
gène codant la polymérase (L) des paramyxovirus des genres Respirovirus, Morbilivirus et 
Hénipavirus (Tong et al., 2008). Ce système ne détecte pas le genre Rubulavirus. Un autre 
système amplifiant les genres, Pneumovirus, Avulavirus et Rubulavirus (PAR) a été testé au 




De façon surprenante, la seule corrélation négative que nous avons pu caractériser dans notre 
étude sérologique relie la présence des anticorps anti-rubulavirus à l’absence de détection 
d’ARN d’URMVs qui phylogénétiquement sont plutôt classés comme Morbilli-related 
(UMRVs). L’interrogation que pose cette corrélation négative ne pourra être clarifiée qu’une 
fois notre étude complétée par la détection spécifique des ARN de Rubulavirus par le système 
PAR. En attendant, si elle devait correspondre à une réalité biologique, la corrélation négative 
indiquerait une antigénicité croisée entre Rubulavirus et UMRVs, ou la possibilité d’échanges 
génétiques (recombinaison) entre ces derniers. La séquence complète de quelques UMRVs 




Conclusion et perspectives 
 
 
Nos résultats apportent des informations totalement nouvelles, jamais rapportées jusqu’à 
aujourd’hui dans la zone SOOI. Les investigations menées au cours de ces 3 années de 
recherche, grâce aux échantillonnages intenses, aux traitements des échantillons  et in fine à 
l’analyse via des outils de bioinformatiques ont apporté un éclaircissement sur la 
caractérisation et la circulation de virus hautement diversifiés au sein d’une communauté de 
chauves-souris et de petits mammifères terrestres de la zone SOOI.  
Ces déterminants écologiques et génétiques mis en évidence, font partie des critères  qu’il 
convient  d’investiguer de façon prioritaire  afin  de mieux appréhender le risque 
d’émergence, dans le futur, de ces agents potentiellement zoonotiques dans les populations 
animales ou humaines (Woolhouse et al., 2005 ; Keusch et al., 2009 ; Morse et al., 2012).  
Plusieurs perspectives sont envisageables pour la suite.  
Bien que la sérologie RFFIT soit spécifique et indique une circulation intense d’au moins 
deux  lyssavirus  appartenant aux phylogroupes I et II respectivement, nous n’avons pas pu 
identifier les espèces virales en cause. Cela est rendu d’autant plus complexe par la présence 
de nombreuses réactions croisées en lyssavirus au sein du même phylogroupe. Dans l’objectif 
de caractériser les déterminants évolutifs et écologiques des lyssavirus et de leurs hôtes dans 
la zone du SOOI ou encore les classer phylogénétiquement, il serait souhaitable de réaliser un 
échantillonnage d’individus présentant des symptômes caractéristiques de la rage ou des 
individus morbides. 
La possibilité de host-switch d’agents zoonotiques de la population sauvage vers les 
populations domestiques, constitue l’une des premières étapes avant l’émergence vers les 
populations humaines (Jones et al., 2008 ; Morrens et al., 2012). Ainsi, dans la continuité de 
notre étude, il serait intéressant d’investiguer les populations d’animaux domestiques et les 




étudiées. Des analyses sérologiques permettront d’évaluer le potentiel risque de sauts 
d’espèces de ces paramyxovirus de chauves-souris vers ces différentes populations.  
Celles-ci pourraient se faire après analyse des séquences complètes de paramyxovirus que 
nous avons obtenus qui permettra non seulement de classer "définitivement" 
phylogénétiquement ces nouveaux virus mais aussi de réaliser des tests de sérologie 
spécifiques afin d’apprécier le taux d’exposition virale antérieure chez ces individus. Ceci 
étant, nous avons pu réaliser le séquençage complet des paramyxovirus qui ont pu être isolés 
confirmant que les UMRVs appartiennent tous à un même lignage structuré, et proches des 
Morbillivirus, mais ne peuvent pas être considérés comme des Morbillivirus : leur structure 
génomique et la taille de leurs génomes diffèrent - Les UMRVs font environ 18 kb contre 15 
kb pour les Morbillivirus (analyses en cours de finalisation).  
Outre Rattus rattus, existent-t-ils d’autres réservoirs/vecteurs capables de véhiculer des 
paramyxovirus génétiquement très proches entre des gîtes de chauves-souris 
géographiquement très éloignés ? L’équipe de Ci-Xiu Li et al. (2015) a mis en évidence chez 
plus de 70 espèces d’arthropodes près de 112 nouveaux virus à ARN. Ces virus étaient 
notamment très proches des arénavirus, filovirus, hantavirus, influenzavirus, lyssavirus et 
paramyxovirus. Les arthropodes de la zone du SOOI participeraient-ils à la transmission 
virale au sein de chauves-souris localisées dans des gîtes très éloignés ? Pour répondre à cette 
question, il serait intéressant de déterminer la richesse virale inféodée aux arthropodes du 
SOOI.  
Il est connu que La Réunion, Maurice et Madagascar hébergent chacune une espèce 
endémique « sœur » de chiroptère, respectivement, Mormopterus francoismoutoui (La 
Réunion), Mormopterus acetabulosus (Maurice)  et Mormopterus jugularis (Madagascar). 
Sur la base d’éléments moléculaires et morphologiques, Mormopterus acetabulosus, qui était 
jusqu’à présent considérée comme endémique des îles Mascareignes (Maurice et La 
Réunion), a été subdivisée très récemment en deux taxons étroitement liés, Mormopterus 
acetabulosus et Mormopterus francoismoutoui : les deux groupes étant réciproquement 
monophylétiques, mais séparés par une moyenne de divergence de l’ordre de 5% (Goodman 
et al., 2008). Par ailleurs, ces deux espèces sont également proches de Mormopterus jugularis. 
Il serait intéressant de déterminer si les virus au sein de ces chauves-souris vivant sur 3 îles 




et écologique, au regard de la récente radiation observée. Serait-il possible d’observer cette 
fois-ci une co-divergence virale associée à de la co-spéciation ? Quels sont les facteurs 
écologiques dans les 3 îles, favorables à la transmission virale ?  
Finalement, il serait utile de déterminer si les infections des chauves-souris par des virus, 
bactéries ou parasites les protégeraient contre l’une ou l’autre de ces infections ou contre 
d’autres pathogènes dans le cadre d’une pathocénose infectieuse. Pour répondre à cette 
question, nous analyserons en collaboration avec Yann Gomard et Beza Ramasindrazana, 
l’ensemble des résultats générés sur le même échantillonnage de chauves-souris dans les 3 
modèles biologiques explorés au CRVOI : à savoir le modèle viral des paramyxovirus, le 
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Annexe 1. Phylogénie de la famille des Paramyxoviridae 

























Annexe 2. Structure schématique d’un paramyxovirus  

















Annexe 4. Structure générale (A) d’un virion et (B) d’un génome d’un 


















Annexe 5. Insight into the global evolution of Rodentia associated Morbillirelated 


















































































































































































Annexe 6. Serological evidence of widespread circulation of   single stranded 
RNA viruses in wild fauna from the South Western Indian Ocean islands. 
(En cours de soumission) 
 
Séroprévalence obtenue pour 643 chauves-souris et 256 petits mammifères terrestres de la 
zone SOOI par la technique d’indirect immunofluorescence assay (IIFA) en utilisant un panel 
de virus à ARN simple brin appartenant à 5 familles et 10 genres virales. 
Matériels et Méthodes   
Collecte des individus 
De Mars 2010 à Mars 2015, 643 chauves-souris ont été collectés à Mayotte (archipel des 
Comores), La Réunion, Maurice (Mascareignes archipel), Madagascar et Mahé (archipel des 
Seychelles). Ces individus se répartissaient en 7 familles, 11 genres et 30 espèces dont 4 
espèces frugivores et 26 espèces insectivores. D’autre part,  256 petits mammifères terrestres 
ont été collectés à Mayotte (archipel des Comores), La Réunion Maurice (Mascareignes 
archipel), Madagascar et Mahé (archipel des Seychelles) et qui se  répartissaient en 2 familles, 
3 genres et 5 espèces.  
Détection d’anticorps 
La détection des anticorps a été réalisée en utilisant les lames Euroimmun Mosaïque Chip 
(EU38, Lübeck, Allemagne). Les  lames  présentent sur des champs séparés,  des cellules 
infectées au niveau de chaque champ par  un virus ARN donné (avec en tout 15 virus 
analysables)  représentant 5 familles virales,  et  10 genres :  
Genre Coronavirus : SARS coronavirus, (SRAS; UE 14, souche Francfort-1) ; Human 
coronavirus (HCoV-229E ; UE 169, souche ATCC (VR-740).  
Genre Flavivirus : West Nile virus (VNO; (UE 14, souche Ouganda) ; Yellow Fever 
virus (YFV; UE 14, souche vaccinale RKI-17D); Dengue virus (DENV-2; UE 14, souche TH-
36). 
Genre Hantavirus : DOBV  (DOBVII; UE 14, souche DOB / Slov). 




Genre Nairovirus : CCHF (CCHFV; UE 90 Zellen, glycoprotéine exprimée Gc (GPC-
Protein). 
Genre Morbillivirus : Measles (UE 38, souche Edmonston). 
 Genre Rubulavirus : Mumps (UE 38, souche Jones) ; PIV-2(PIVII; UE 18/9, souche Greer).  
Genre Avulavirus : PIV-1(PIV-I; UE 18/9, souche Sendai CPJ-3) 
Genre Pneumovirus : RSV (RSV; UE 38, souche RSV B Wash / 18537 / '62 (CH 18537); 
Genre Alphavirus : CHIKV (CHIKV; UE 14, souche OPY1, LR2006; La Réunion 2006); 
VEEV (VEEV; UE 14, souche vaccinale). 
La première incubation s’est faite par ajout de 70µL de sérum d’un individu dilué au 1/40 sur 
une puce. L’incubation s’est fait à température ambiante pendant 2 heures. Les lames sont 
ensuite rincées en Phosphate Buffer Saline (PBS) + 0.1% Tween (PBS-T) pendant 5 min et 
séchées à l’air libre. La seconde incubation s’est faite par ajout d’immunoglobuline (Ig) de 
chèvre anti-chauves-souris ou anti-souris (Bethyl Laboratories, Montgomery, TX, USA) dilué  
au 1/1000 dans du tampon Euroimmun. Les lames sont ensuite rincées en  PBS-T pendant 5 
min. La troisième incubation s’est faite par ajout d’Ig de singe anti-chèvre conjugué à la 
cyanine 3 (Dianova, Hamburg, Germany) dilué au 1/2 en glycérol puis au 1/50 dans du 
PBS  et incubés pendant 30 minutes à température ambiante. Les lames sont ensuite rincées 
en PBS-T pendant 10 minutes et séchées. Les noyaux cellulaires sont colorés au  4′,6-
diamidino-2-phenylindole (DAPI) et les lames recouvertes d’une lamelle. La lecture s’est 





Réactivités sérologique des chauves-souris et petits mammifères terrestres de la zone 
SOOI testés par IIFA contre 5 familles dont 10 genres viraux. Résultats exprimés en 
nombres d’individus positifs sur nombre d’individus total testé. Pourcentage de séropositivité 




Famille Espèce SARS-CoV HCoV-229E 
Emballuronidae Emballonura tiavato 0/1  0/1  
Hipposideridae Hipposideros commersoni 0/14  0/14  
Miniopteridae Miniopterus aelleni 0/5  0/5  
 
Miniopterus cf. ambohitrensis  0/30  2/30 (6.7) 
 
Miniopterus giffithsi 1/6 (16.7) 0/6  
 
Miniopterus gleni 0/13  4/13 (30.8) 
 
Miniopterus griveaudi 1/38 (2.7) 1/38 (2.6) 
 
Miniopterus mahafaliensis 0/38  0/38  
 
Miniopterus sororculus 0/8 0/8 
Molossidae Chaerephon atsinanana 0/7  1/7 (14.3) 
 
Chaerephon leucogaster  1/43 (2.3) 1/43 (2.3) 
 
Mops leucostigma 0/32  0/32  
 
Mops midas 0/16  0/16  
 
Mormopterus acetabulosus 2/36 (5.6) 0/36  
 
Mormopterus francoismoutoui 0/46  2/46 (4.3) 
 
Mormopterus jugularis 3/73 (4.1) 2/73 (2.7) 
 
Otomops madagascariensis 1/31 (3.2) 0/31  
Pteropodidae Eidolon dupreanum 0/11  0/11  
 
Pteropus niger 0/24  0/24  
 
Pteropus rufus 0/17  0/17  
 
Pteropus seychelliensis 1/39 (2.6) 1/39 (2.6) 
 
Rousettus madagascariensis 1/42 (2.4) 2/42 (4.8) 
Rhinonycteridae Triaenops furculus 0/6  0/6  
 
Triaenops menamena 0/32  2/32 (6.25) 
Vespertilionidae Myotis goudoti 2/28 (7.1) 1/28 (3.6) 
 
Neoromicia 0/2  0/2  
 
Pipistrellus raceyi 0/1  0/1  
 
Scotophilus marovaza 0/1  0/1  
 
vesper 0/3  0/3  
Chauves-souris   13/643 (2.0) 19/643 (2.9) 
Muridae Mus musculus 0/3 1/3 (33.3) 
 
Rattus norvegicus 5/41 (12.2) 1/41 (2.4) 
 
Rattus rattus 0/155  1/155 (0.6) 
Nesomyidae Eliurus majori 0/4  1/4 (25) 
 
Eliurus minor 2/53 (3.8%) 0/53 (0%) 





B. Flaviviridae  
  
 Flavivirus 
Famille Espèce WNV YFV DENV-2 
Emballuronidae Emballonura tiavato 0/1  0/1  0/1  
Hipposideridae Hipposideros commersoni 0/14  0/14  0/14  
Miniopteridae Miniopterus aelleni 1/5 (20) 0/5  1/5 (20.0) 
 
Miniopterus cf. ambohitrensis  4/30 (13.3) 13/30 (43.3) 10/30 (33.3) 
 
Miniopterus giffithsi 0/6  1/6 (16.7) 0/6  
 
Miniopterus gleni 2/13 (15.4) 3/13 (23.1) 3/13 (23.1) 
 
Miniopterus griveaudi 3/38 (7.9) 2/38 (5.3) 1/38 (2.6) 
 
Miniopterus mahafaliensis 0/38  4/38 (10.5) 5/38 (13.2) 
 
Miniopterus sororculus 0/8 () 3/8 (37.5) 2/8 (25.0) 
Molossidae Chaerephon atsinanana 1/7 (14.3) 1/7 (14.3) 1/7 (14.3) 
 
Chaerephon leucogaster  7/43 (16.3) 12/43 (27.9) 10/43 (23.3) 
 
Mops leucostigma 0/32  1/32 (3.1) 1/32 (3.0) 
 
Mops midas 0/16  1/16 (63) 1/16 (6.3) 
 
Mormopterus acetabulosus 0/36  4/36 (11.1) 5/36 (13.9) 
 
Mormopterus francoismoutoui 1/46 (2.2) 9/46 (19.6) 10/46 (21.7) 
 
Mormopterus jugularis 14/73 (19.2) 45/73 (61.6) 35/73 (47.9) 
 
Otomops madagascariensis 3/31 (9.7) 8/31 (25.8) 6/31 (19.4) 
Pteropodidae Eidolon dupreanum 9/11 (81.8) 11/11 (100) 10/11 (90.9) 
 
Pteropus niger 1/24 (4.7) 2/24 (8.3) 3/24 (12.5) 
 
Pteropus rufus 5/17 (29.4) 5/17 (29.4) 6/17 (35.3) 
 
Pteropus seychelliensis 3/39 (7.7) 11/39 (28.2) 11/39 (28.2) 
 
Rousettus madagascariensis 2/42 (4.8) 4/42 (9.5) 5/42 (11.9) 
Rhinonycteridae Triaenops furculus 0/6  1/6 (16.7) 0/6  
 
Triaenops menamena 1/32 (3.125) 1/32 (3.125) 0/32  
Vespertilionidae Myotis goudoti 1/28 (3.6) 1/28 (3.6) 1/28 (3.6) 
 
Neoromicia 0/2  0/2  0/2  
 
Pipistrellus raceyi 0/1  0/1  0/1  
 
Scotophilus marovaza 0/1  0/1  0/1  
 
vesper 0/3  0/3  0/3  
Chauves-souris   58/643 (9.0) 143/643 (22.2) 127/643 (19.6) 
Muridae Mus musculus 0/3  0/3  0/3  
 
Rattus norvegicus 0/41  1/41 (2.4) 5/41 (12.2) 
 
Rattus rattus 5/155 (3.2) 52/155 (33.5) 36/155 (23.2) 
Nesomyidae Eliurus majori 0/4  0/4  0/4  
 
Eliurus minor 0/53 (0%) 0/53(0%) 1/53 (1.9%) 







 Hantavirus   Phlébovirus   Nairovirus  
Famille Espèce  DOBV RVFV CCHFV 
Emballuronidae Emballonura tiavato 0/1  0/1  0/1  
Hipposideridae Hipposideros commersoni 0/14  0/14  1/14 (7.1) 
Miniopteridae Miniopterus aelleni 0/5  0/5  1/5 (20) 
 
Miniopterus cf. ambohitrensis  0/30  0/30  5/30 (16.7) 
 
Miniopterus giffithsi 0/6  0/6  2/6 (33.3) 
 
Miniopterus gleni 0/13  0/13  2/13 (15.4) 
 
Miniopterus griveaudi 1/38 (2.6) 0/38  7/38 (18.4) 
 
Miniopterus mahafaliensis 0/38  0/38  4/38 (10.5) 
 
Miniopterus sororculus 0/8 () 0/8 () 1/8 (12.5) 
Molossidae Chaerephon atsinanana 0/7  0/7  0/7  
 
Chaerephon leucogaster  1/43 (2.3) 1/43 (2.3) 2/43 (4.7) 
 
Mops leucostigma 0/32  3/32 (9.4) 1/32 (3.1) 
 
Mops midas 0/16  0/16  0/16  
 
Mormopterus acetabulosus 0/36  1/36 (2.8) 2/36 (5.6) 
 
Mormopterus francoismoutoui 0/46  0/46  0/46  
 
Mormopterus jugularis 0/73  5/73 (6.8) 5/73 (6.8) 
 
Otomops madagascariensis 0/31  2/31 (6.5) 15/31 (48.4) 
Pteropodidae Eidolon dupreanum 0/11  2/11 (18.2) 2/11 (18.2) 
 
Pteropus niger 2/24 (8.3) 3/24 (12.5) 0/24  
 
Pteropus rufus 1/17 (5.9) 1/17 (5.9) 0/17  
 
Pteropus seychelliensis 12/39 (30.8) 17/39 (43.6) 5/39 (12.8) 
 
Rousettus madagascariensis 0/42  0/42  1/42 (2.4) 
Rhinonycteridae Triaenops furculus 0/6  0/6  0/6  
 
Triaenops menamena 0/32  0/32  2/32 (6.25) 
Vespertilionidae Myotis goudoti 0/28  0/28  2/28 (7.1) 
 
Neoromicia 0/2  0/2  0/2  
 
Pipistrellus raceyi 0/1  0/1  0/1  
 
Scotophilus marovaza 0/1  0/1  0/1  
 
vesper 0/3  0/3  0/3  
Chauves-souris   17/643 (2.6) 35/643 (5.4) 60/643 (9.3) 
Muridae Mus musculus 0/3  0/3  1/3 (33.3) 
 
Rattus norvegicus 3/41 (7.3) 5/41 (12.2) 2/41 (4.9) 
 
Rattus rattus 33/155 (21.2) 45/155 (29.0) 22/155 (14.2) 
Nesomyidae Eliurus majori 0/4  0/4  0/4  
 
Eliurus minor 1/53 (1.9%) 3/53 (5.7%) 3/53 (5.7%) 







  Morbillivirus Rubulavirus Pneumovirus Respirovirus 
Famille Espèce Measles Mumps PIV-2 RSV PIV-1 
Emballuronidae Emballonura tiavato 0/1 0/1 0/1 0/1 0/1 
Hipposideridae Hipposideros commersoni 3/14 (21.4) 4/14 (28.6) 4/14 (28.6) 1/14 (7.1) 2/14 (14.3) 
Miniopteridae Miniopterus aelleni 1/5 (20.0) 0/5 1/5 (20.0) 1/5 (20.0) 0/5 
 Miniopterus cf. ambohitrensis 6/30 (20.0) 12/30 (40.0) 9/30 (30.0) 8/30 (26.7) 1/30 (3.3) 
 Miniopterus giffithsi 0/6 1/6 (16.7) 3/6 (50.0) 0/6 0/6 
 Miniopterus gleni 1/13 (7.7) 1/13 (7.7) 2/13 (15.4) 0/13 3/13 (23.1) 
 Miniopterus griveaudi 8/38 (21.1) 11/38 (28.9) 8/38 (21.1) 4/38 (10.5) 7/38 (18.4) 
 Miniopterus mahafaliensis 5/38 (13.2) 10/38 (26.3) 4/38 (10.5) 1/38 (2.6) 3/38 (7.9) 
 Miniopterus sororculus 2/8 (25.0) 4/8 (50.0) 4/8 (50.0) 2/8 (25.0) 3/8 (37.5) 
Molossidae Chaerephon atsinanana 0/7 0/7 2/7 (28.6) 0/7 1/7 (14.3) 
 Chaerephon leucogaster 11/43 (25.6) 11/43 (25.6) 9/43 (20.9) 4/43 (9.3) 1/43 (2.3) 
 Mops leucostigma 1/32 (3.1) 1/32 (3.1) 5/32 (15.6) 0/32 3/32 (9.4) 
 Mops midas 5/16 (31.3) 2/16 (12.5) 3/16 (18.75) 1/16 (6.3) 0/16 
 Mormopterus acetabulosus 0/36 7/36 (19.4) 2/36 (5.6) 0/36 3/36 (8.3) 
 Mormopterus francoismoutoui 0/46 5/46 (10.9) 4/46 (8.7) 1/46 (2.1) 4/46 (8.7) 
 Mormopterus jugularis 16/73 (21.9) 38/73 (52.1) 21/73 (28.8) 3/73 (4.1) 2/73 (2.7) 
 Otomops madagascariensis 10/31 (32.3) 9/31 (29.0) 5/31 (16.1) 5/31 (16.1) 5/31 (16.1) 
Pteropodidae Eidolon dupreanum 0/11 7/11 (63.6) 8/11 (72.7) 0/11 0/11 
 Pteropus niger 1/24 (4.7) 3/24 (12.5) 15/24 (62.5) 0/24 1/24 (4.2) 
 Pteropus rufus 0/17 3/17 (17.6) 11/17 (64.7) 0/17 0/17 
 Pteropus seychelliensis 2/39 (5.1) 12/39 (30.8) 12/39 (30.8) 2/39 (5.1) 0/39 
 Rousettus madagascariensis 3/42 (7.1) 19/42 (45.2) 25/42 (59.5) 2/42 (4.7) 3/42 (7.1) 
Rhinonycteridae Triaenops furculus 1/6 (16.7) 1/6 (16.7) 0/6 0/6 0/6 
 Triaenops menamena 4/32 (12.5) 2/32 (6.25) 6/32 (18.8) 3/32 (9.4) 2/32 (6.3) 
Vespertilionidae Myotis goudoti 5/28 (17.9) 6/28 (21.4) 7/28 (25.0) 2/28 (7.1) 3/28 (10.7) 
 Neoromicia 1/2 (50) 1/2 (50) 0/2 0/2 0/2 
 Pipistrellus raceyi 0/1 0/1 0/1 0/1 0/1 
 Scotophilus marovaza 0/1 0/1 0/1 0/1 0/1 






170/643 (26.4) 40/643 (6.2) 47/643 (7.3) 
Muridae Mus musculus 2/3 (66.7) 2/3 (66.7) 3/3(100) 2/3(66.7) 0/3 
 Rattus norvegicus 13/41 (31.7) 16/41 (39.0) 9/41(21.9) 7/41(17.1) 4/41(9.8) 
 Rattus rattus 34/155 (21.9) 58/155 (37.4) 46/155(29.7) 26/155(16.8) 47/155(30.3) 
Nesomyidae Eliurus majori 0/4 0/4 0/4 0/4 1/4(25) 
 Eliurus minor 16/53 (30.2%) 
15/53 
(28.3%) 
6/53 (11.3%) 6/53 (11.3%) 7/53 (13.2%) 
Mammifères terrestres 
 







 Alphavirus  
Famille Espèce VEEV CHIKV 
Emballuronidae Emballonura tiavato 0/1  0/1  
Hipposideridae Hipposideros commersoni 0/14  0/14  
Miniopteridae Miniopterus aelleni 0/5  0/5  
 
Miniopterus cf. ambohitrensis  0/30  1/30 (3.3) 
 
Miniopterus giffithsi 0/6  0/6  
 
Miniopterus gleni 1/13 (7.7) 1/13 (7.7) 
 
Miniopterus griveaudi 0/38  0/38  
 
Miniopterus mahafaliensis 0/38  0/38  
 
Miniopterus sororculus 0/8 () 1/8 (12.5) 
Molossidae Chaerephon atsinanana 0/7  1/7 (14.3) 
 
Chaerephon leucogaster  0/43  0/43  
 
Mops leucostigma 0/32  0/32  
 
Mops midas 0/16  0/16  
 
Mormopterus acetabulosus 0/36  0/36  
 
Mormopterus francoismoutoui 0/46  0/46  
 
Mormopterus jugularis 0/73  1/73 (1.4) 
 
Otomops madagascariensis 0/31  5/31 (16.1) 
Pteropodidae Eidolon dupreanum 0/11  0/11  
 
Pteropus niger 0/24  1/24 (4.7) 
 
Pteropus rufus 0/17  0/17  
 
Pteropus seychelliensis 0/39  7/39 (17.9) 
 
Rousettus madagascariensis 0/42  1/42 (2.4) 
Rhinonycteridae Triaenops furculus 0/6  0/6  
 
Triaenops menamena 0/32  0/32  
Vespertilionidae Myotis goudoti 1/28 (3.6) 1/28 (3.6) 
 
Neoromicia 0/2  0/2  
 
Pipistrellus raceyi 0/1  0/1  
 
Scotophilus marovaza 0/1  0/1  
 
vesper 0/3  0/3  
Chauves-souris   2/643 (0.3) 20/643 (3.1) 
Muridae Mus musculus 0/3  0/3  
 
Rattus norvegicus 0/41  3/41 (7.3) 
 
Rattus rattus 0/155  10/155 (6.5) 
Nesomyidae Eliurus majori 0/4  /4  
 
Eliurus minor 0/53 (0%) 3/53 (5.7%) 
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La faune sauvage a été depuis longtemps incriminée dans la survenue de zoonoses et joue le 
rôle de réservoir d’agents pathogènes (virus Nipah, Hendra, Ebola, Hantaan etc.) pour 
l’homme. Les îles tropicales et subtropicales du Sud-Ouest de l’Océan Indien (SOOI) 
constituent l'une des 34 régions reconnues comme « hotspot » de biodiversité au niveau 
mondial. Elles sont caractérisées par un très fort endémisme de la faune sauvage surtout sur 
l’Ile de Madagascar. Le caractère multi-insulaire de la région du SOOI, la diversité de ses 
biotopes et ses disparités biogéographiques et humaines offrent un champ d’investigation 
unique pour explorer « in natura » la dynamique évolutive des agents infectieux et les 
relations hôtes-virus.  
Nos travaux de recherche ont porté sur deux modèles de virus à ARN de polarité négative, les 
paramyxovirus et les lyssavirus. Le premier modèle viral nous a permis d'aborder les 
questions relatives à la dynamique de transmission virale au sein de communauté d'hôtes, plus 
particulièrement, les chauves-souris et les petits mammifères terrestres de Madagascar et 
d'identifier les facteurs agissant sur cette dynamique de transmission et de diversification 
virale, en particulier les facteurs bio-écologiques associés à leurs hôtes. Le second modèle 
viral, les lyssavirus, nous a permis de décrire sur l'ensemble des îles du SOOI, la circulation 
virale dans ce système multi-insulaire diversifié, au sein des chauves-souris dont la plupart 
des espèces sont endémiques à cette région. 
Dans l’ensemble, nos investigations ont permis de mettre en évidence des échanges viraux 
(« host-switch ») importants entre chauves-souris, petits mammifères terrestres  endémiques 
de Madagascar et les rongeurs introduits, le rôle de ces mammifères en tant que réservoir viral 
majeur et souligner le rôle disséminateur de Rattus rattus. Par ailleurs, nous avons pu 
identifier ce phénomène de « host-switch » comme étant le mécanisme macro-évolutif 
prépondérant et l’importance des facteurs biotiques et abiotiques à l'origine de la dynamique 
de transmission et de la diversification virale observée chez les paramyxovirus de chauves-
souris de Madagascar.  
Mots-clés : faune sauvage, zoonoses, SOOI, biodiversité, lyssavirus, paramyxovirus, diversité 
virale, réservoir viral, disséminateur viral, « host-switch » facteurs écologique 
 
